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Kapitel 1
Einleitung
Es ist ein langgehegter Wunsch der Biologen alle Lebewesen zu klassifizieren
und sie dann in hierarchische Strukturen einzuordnen. Aber durch Darwin
(Darwin (1859)) setzte sich die Abstammungslehre und die natu¨rliche Klassifi-
kation durch, wonach alle Lebewesen miteinander verwandt sind und auf einen
gemeinsamen Vorfahren zuru¨ckgefu¨hrt werden ko¨nnen.
Bis Mitte des 20. Jahrhunderts beruhten biologische Klassifizierungssysteme
auf sichtbare, morphologische Merkmale der Form von Zellen, Organismen
und Fossilien. So teilte Ernst Haeckel 1866, ausgehend von Darwins Theorie,
die Lebewesen in die drei Reiche der Tiere, der Pflanzen und der Protisten
auf. Diese faßte er durch die damals bekannten Gattungen und Arten von
Pflanzen und Tieren unter dem Gesichtspunkt ihrer mo¨glichen Entwicklung
in einem phylogenetischen Baum zusammen (vgl. Haeckel (1866)). Besonders
problematisch war dabei die natu¨rliche Klassifizierung der Einzeller, weil sie
besonders arm an auswertbaren morphologischen Merkmalen waren.
So umfaßte Haeckels Gruppe ”Protisten“ neben den Organismen, die heute
als einzellige Eukaryoten (Zellen mit echtem Kern) bezeichnet werden, auch
die von ihm als ”Moneres“ gekennzeichneten Organismen, welche heute als
Prokaryoten bezeichnet werden (vgl. Abbildung 1.1). Die Einteilung der
Einzeller in Prokaryoten und Eukaryoten erfolgte erst ca. 80 Jahre nach
Haeckels Vero¨ffentlichung durch van Niel (van Niel (1946)).
Jedoch blieben alle Versuche, eine natu¨rliche d.h. in der Abstammung
begru¨ndete Klassifikation sowohl der Prokaryoten als auch der einzelligen
Eukaryoten (heute als Protisten im engeren Sinne bezeichnet) zu erstellen, bis
in die Gegenwart problematisch. Der Grund hierfu¨r war der gleiche mit dem
sich auch Haeckel konfrontiert sah, na¨mlich das Fehlen von abgestuften Merk-
malsreihen, welche auf eine eindeutige Verwandtschaft schließen lassen ko¨nnten.
Die Probleme in der Erstellung einer natu¨rlichen Systematik der Einzeller
werden in Corliss (1994) in sehr u¨bersichtlicher Form dargestellt. Dieser
Artikel beinhaltet auch eine U¨bersicht mehrerer Systeme des vergangenen
1
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Abbildung 1.1: Phylogenetischer Abstammungsbaum nach Haeckel, 1866
(Haeckel (1866))
Jahrhunderts. Corliss Klassifizierung unterscheidet sich aber auch grundlegend
von der in Cavalier-Smith (Cavalier-Smith (1998)) vorgeschlagenen hinsichtlich
der Gruppeneinteilung und insbesondere auch in der Namensgebung.
Einen mo¨glichen Ausweg aus der Problematik der Klassifizierung von Ein-
zellern zeigten Zuckerkandl und Pauling (Zuckerkandl and Pauling (1965))
auf. Sie schlugen vor, daß die Sequenzen von Proteinen unter Umsta¨nden
dazu genutzt werden ko¨nnten, vergleichende Studien zur Evolution durch-
zufu¨hren. So wurden in der Zeit zwischen 1970 und 1980 zum Zweck der
Aufkla¨rung der Stammesgeschichte der Prokaryoten sehr viele Sequenzen
fu¨r das Protein Cytochrome c erstellt und verglichen. Dabei wurde jedoch
das Problem ersichtlich, daß Gene fu¨r Cytochrome c zwischen unterschied-
lichen Bakteriengruppen lateral tranferiert werden konnten. (Dickerson (1980)).
Als Standardmoleku¨l fu¨r die Untersuchung phylogenetischer Beziehungen
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innerhalb der Gruppe der Einzeller setzte sich nicht das Cytochrome c
sondern die kleine Untereinheit der ribosonalen RNA, die 16s rRNA durch.
Durch die Studie dieses Moleku¨ls konnten zum Beispiel die Archaebakterien
entdeckt werden (Woese and Fox (1977)). Diese unterschieden sich in vielen
biochemischen Merkmalen grundlegend von den u¨brigen Prokaryoten, den
Eubakterien (Woese (1987)). Die Zweiteilung der Prokaryoten wird von
vielen Autoren heute als die tiefste, d.h. die evolutiona¨r a¨lteste, Einteilung
in der natu¨rlichen Klassifizierung der Organsimen angesehen (Doolittle (1999)).
Obwohl die ribosonale RNA die eindeutige Zweiteilung der Prokaryoten in Ar-
chaebakterien und Eubakterien widerspiegelt und diverse Gruppierungen in-
nerhalb dieser Gruppe erkennen la¨ßt, bleiben mit dem Maß der 16s rRNA
Sequenza¨hnlichkeit die Beziehungen der Prokaryotengruppe untereinander wei-
testgehend unaufgelo¨st (Pace (1997)). Aber trotz der heutigen verfu¨gbaren Da-
ten, sogar aus ganzen Genomen, hat sich kein Moleku¨l, Gen oder Gruppe von
Genen als akzeptierte Alternative zu rRNA pra¨sentieren ko¨nnen.
1.1 Molekulare Marker und phylogenetische Algo-
rithmen
Die Fragen nach geeigneten Markern und Methoden, die aus dem Sequenzver-
gleich Ru¨ckschlu¨sse auf evolutiona¨re Prozesse ziehen ko¨nnen, bescha¨ftigen seit
Zuckerkandl und Paulings Artikel bis heute die Systematiker.
Die Gu¨te der evolutiona¨ren Informationen, die sich aus einem Sequenzvergleich
ergeben, ha¨ngen maßgeblich von der Wahl des molekularen Markers ab. Ein fu¨r
die Evolutionsforschung universell anwendbares Gen sollte dabei im Prinzip die
folgenden Anforderungen erfu¨llen (Woese (1987).
• Vorhandensein in allen Organismen
• A¨nderungen der Sequenzenpositionen sollten zufa¨llig verteilt erscheinen
• Sequenzgro¨ße sollte ausreichend erscheinen, um hinreichend Informatio-
nen zu beinhalten
Bei den ersten phylogenetischen Sequenzvergleichen war es zudem auch wichtig,
daß sich die Gene schnell sequenzieren ließen. Ein weiteres zu beru¨cksichti-
gendes Problem stellt der laterale bzw. horizontale Gentransfer dar (Figge
and Cerff (2001)). Dieser bezeichnet die Bewegung von Genmaterial zwischen
entfernt verwandten Organismen. Ist ein Gen davon betroffen, la¨ßt sich aus
dem daraus erstellten phylogenetischen Baum zwar eine Genphylogenie aber
nur beschra¨nkt eine Organismenphylogenie ableiten.
In dem Zeitraum von 1965 bis 1977 beruhten die molekularen Untersuchungen
vorwiegend auf Proteinen, speziell Ferredoxin und Cytochrome (Doolittle
(1999)). Mitte der 70-iger Jahre begannen Woese und Mitarbeiter mit Untersu-
chungen von Prokaryoten anhand von 16s rRNA (Woese and Fox (1977), Woese
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(1987)). Diese erwies gegenu¨ber den bisherigen Markern einige Vorteile. Neben
der leichten Sequenzierbarkeit und der Verbreitung in prokaryotischen und
eukaryotischen Zellen, weisen 16s rRNAs schnell und langsam evolvierende
Abschnitte sowie konservierte Strukturen auf. Zudem verhalfen die ”alte“ und
essentielle Funktion innerhalb des Zellhaushaltes sowie die Interaktion mit
zahlreichen RNAs und Proteinen den sRNA Sequenzen zu dem Status der am
ha¨ufigsten verwendeten molekularen Marker.
Zur Zeit steigt die Anzahl sequenzierter Proteine bzw. ganzer Genome
durch neue technische Verfahren rasant an. Die Fu¨lle an Daten, die heute
in Datenbanken weltweit zur Verfu¨gung stehen, ermo¨glichen es nicht nur
einzelne Proteine oder rRNA Sequenzen sondern ganze Genome zu vergleichen.
Hierbei werden solche Proteine beru¨cksichtigt, die in allen zu untersuchenden
Genomen vorhanden sind. Dies hat den Vorteil nicht nur den evolutiona¨ren
Einfluß auf ein Protein oder eine rRNA Sequenz zu beobachten, sondern
durch Beru¨cksichtigung aller Homologen eine Aussage u¨ber die evolutiona¨ren
Vorga¨nge ganzer Genome zu gewinnen.
Neben der Wahl eines geeigneten molekularen Markers stellt auch die Wahl
einer geeigneten Methode zum Sequenzvergleich ebenfalls einen entscheidenden
Faktor bei phylogenetischen Untersuchungen dar. Die zahlreichen entwickelten
Methoden versuchen anhand unterschiedlicher Kriterien aus dem Sequenz-
vergleich Ru¨ckschlu¨sse u¨ber die Vera¨nderungen der Sequenzen im Laufe der
Evolution zu ziehen. Aber mit robusten Methoden konnten grundlegende evo-
lutiona¨re Erkenntnisse gewonnen werden. Mit robusten Methoden bezeichnet
man u.a. solche Methoden, die in Simulationstests gute Ergebnisse ergeben
haben (vgl. Nei and Saitu (1987), Nei (1996)).
Fu¨r diese Tests werden aus jeweils einer Sequenz anhand eines Modellab-
stammungsbaumes und statistischer Verteilungsfunktionen zum Vera¨ndern
einzelner Sequenzpositionen Datensa¨tze erstellt, die aus zu vergleichenden
Sequenzen bestehen. Die Robustheit einer Methode mißt sich bei solchen Tests
daran, inwieweit die richtige Topologie des Modellabstammungsbaumes mit
der gegebenen Methode rekonstruiert werden konnte.
Die im folgendenen beschriebenen evolutiona¨ren Beziehungen der Bakterien und
der Plastiden beruhen auf phylogenetischen Untersuchungen molekularer Mar-
ker wie 16s rRNA.
1.2 Evolution der Bakterien
Die Prokaryoten umfassen alle Bakterienarten. Ihre Zellen besitzen im Ge-
gensatz zu Eukaryoten keinen von einer Membran umgebenden Kern und
keine Organellen. Das Erbmaterial, die DNA, liegt in der Regel als ringfo¨rmig
geschlossenes Chromosom im Zellplasma vor. Bei Eukaryoten ist die DNA im
Zellkern in ein oder mehreren linearen Chromosomen zu finden.
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Eine Klassifizierung der Bakterien stellte sich zuna¨chst auf Grund der geringen
morphologischen Unterschiede als nahezu unmo¨glich dar. Die Einteilung, ob
prokaryotische Zellen nach der Methode von Christian Gram anfa¨rbbar sind,
fu¨hrte im Jahre 1884 zu einer ersten sinnvollen phylogenetischen Aufteilung in
Gram-positive und Gram-negative Bakterien (Gram (1884)). Bis in die 70-iger
Jahre des 20. Jahrhunderts sollte es auch keine weiteren elementaren Klassifi-
zierungsansa¨tze geben. Versuche die evolutiona¨re Beziehungen der Prokaryoten
zu erfassen, ergaben wie zum Beispiel von C.B. van Niel vielversprechende
Ansa¨tze bezu¨glich der Klassifikation, fu¨hrten aber in den folgenden Jahren zu
keinen nachhaltigen Resultaten (Stainer and van Niel (1941), van Niel (1946)).
Erst Woese und Mitarbeitern gelang durch Sequenzierung und Vergleich
von 16s rRNA eine Klassifizierung, die das Erstellen erster phylogenetischer
Stammba¨ume ermo¨glichte (Woese (1987), Gupta (1998)). Woeses Untersuchun-
gen fu¨hrten zu einer grundlegenden Entdeckung. Anhand der Sequenzvergleiche
ließen sich zwei Arten von Bakterien erkennen, die sich in einem solchen Maß
voneinander unterschieden, daß die Anschauung von der Zweiteilung aller
lebenden Organismen in Prokaryoten und Eukaryoten von der Einteilung in die
drei Gruppen Eubakterien, Archaebakterien und Eukaryoten abgelo¨st wurde
(Woese and Fox (1977), Gupta (1998)). Die Klassifizierung anhand von 16s
rRNA , wie sie von Woese begonnen wurde, und den daraus resultierendenen
Stammba¨ume, stellen bis heute die Grundlage der bakteriellen Evolution dar,
die im folgenden kurz erla¨utert werden soll.
Archaebakterien kommen in sehr extremen Lebensra¨umen wie aktive Vulkan-
gebiete oder sehr salzhaltigen Umgebungen vor. Zum gegenwa¨rtigen Zeitpunkt
teilen sich die Archaebakterien in die drei Gruppen methanogene (methan-
bildene) Bakterien, halophile (salzliebende) Bakterien und thermo-acidophile
(wa¨rme-/sa¨ureliebende) Bakterien auf.
Bei den Eubakterien ist Klassifizierung weitaus komplexer. Der Stammbaum
in Abbildung 1.2 zeigt einige Eubakteriengruppen (vgl. auch Schlegel (1992)).
Es ist gut zu erkennen, daß das Unterscheidungsmerkmal der Anfa¨rbbarkeit
nach Gram im Falle der Gram-positiven Bakterien ein Kriterium einer eigenen
Klasse darstellt. Sie sind in diesem Baum gemeinsam mit den Cyanobakterien
und den Purpur-/ bzw. Proteobakterien an einem Ast zu finden. Wie in
Abbildung 1.3 zu sehen ist, lassen sich die Purpurbakterien wiederum in die
vier Gruppen α, β, γ und δ/² unterteilen.
Eine erste Untersuchung ganzer prokaryotischer Genome behandelte
Wa¨chtersha¨user in Wa¨chtersha¨user (1998). Er untersuchte die Anordnung
der Gene in den Genomen von 12 Eubakterien und 7 Archaebakterien und
entdeckte ein konserviertes Muster bzw. Cluster. In diesem Cluster lokalisierte
er homologe Gene fu¨r die Archaebakterien, die Eubakterien sowie fu¨r alle
Prokaryoten. Anhand der Homologen und deren Anordnung im Cluster zog er
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Spirochaeten Bacteroides Flavobakterien
Grüne Schwefelbakerien
Planctomyces Chlamydien
Cyanobakterien
Purpurbakterien
Grüne
Bakterien
Thermotoga
Aquifex Gram−positive Bakterien
Deinococcus
Abbildung 1.2: Dieser Abstammungsbaum der Eubakterien beruht auf Unter-
suchungen von 16s rRNA angelehnt an das Lehrbuch von Schlegel (Schlegel
(1992)).
Alpha Gruppe
Beta Gruppe
Delta/Epsilon Gruppe
Gamma Gruppe
Abbildung 1.3: Der Einteilung der Purpurbakterien in die α, β, γ und δ/²
Gruppen liegt wiederum der Vergleich von 16s rRNA zugrunde.
Ru¨ckschlu¨sse u¨ber das mo¨gliche Aussehen des Genoms einer hypothetischen
Urzelle.
Der Artikel bot den Ausgangspunkt zur Untersuchung der bakteriellen Evolu-
tion in dieser Arbeit.
1.3 Evolution der Plastiden
Eukaryotische Zellen weisen im Gegensatz zu Prokaryoten neben dem Zellkern
Organellen wie Mitochondrien und im Falle von Algen/Pflanzen auch Chlo-
roplasten auf. Neben dem Kern enthalten auch die Organellen DNA, die wie
bei Bakterien in einem ringfo¨rmig geschlossenen Chromosom vorliegt. Orga-
nellen, die von einer Doppelmembran umgeben sind, d.h. Chloroplasten und
Mitochondrien, besitzen so auch meistens eine eingeschra¨nkte Mo¨glichkeit zur
Proteinsynthese. Außerdem gibt es U¨bereinstimmungen zwischen der Organell-
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und der Prokaryonten Membran. Die A¨hnlichkeiten zwischen Organellen und
Prokaryonten unterlegen die sogenannte Endosymbiontenhypothese (Goksøyr
(1967), Sagan (1967)).
Diese besagt, daß sich Mitochondrien von aeroben Bakterien, wahrscheinlich
Proteobakterien, und die Chloroplasten von Cyanobakterien herleiten lassen.
Es wird angenommen, daß die Bakterien nach und nach in die Eucyten,
einzellige Vorga¨nger der Eukaryoten, eingedrungen und eine Endosymbiose,
eine Symbiose innerhalb der Eucyte, eingegangen sind (fu¨r eine U¨bersicht
siehe Martin et al. (2001)).
Phylogenetische Untersuchungen durch den Sequenzvergleich einzelner Protei-
ne oder ganzer Genome von Prokaryoten gegenu¨ber einzelnen Genen bzw. den
Genomen von Mitochondrien oder Chloroplasten fu¨hren zu aussagekra¨ftigeren
Aussagen als bei der Untersuchungen von Prokaryoten. Der Grund dafu¨r
ist, daß die Gene in den Mitochondrien- und Chloroplastengenomen in einer
sehr konservierten Form vorliegen. Auch wenn im evolutiona¨ren Prozeß einige
Gene in den Genom verlorengegangen sind, waren diese nicht vom lateralen
Gentransfer betroffen.
Rhodophyta
Rotalgen
Methaphyta 
Landpflanzen
Chlorophyta
Grünalgen
Heterokontophyta
(Kelps,Chrysopyta,Diatome)
Haptophyta
(Coccotophorids)
Chlorarachniophyta
Glaucocystophyta
Cryptophyta
Dinophyta
Euglenophyta
Abbildung 1.4: Dieser Abstammungsbaum der Algen und Pflanzen lehnt sich
die Darstellung in Delwiche (1999) an
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In Abbildung 1.4 zeigt die aus bisherigen Untersuchungen und Erkenntnissen
resultierende Phylogenie der Algen und Landpflanzen angelehnt an den Artikel
von Delwich (Delwiche (1999)). Mit Ausnahme der Glaucocystophyta lassen
sich die Algen/Pflanzen in zwei große Gruppe aufteilen. Der Ast der Rot-
/Braunalgen sowie Verwandter ist rot, der Ast der Landpflanzen, Gru¨nalgen
und Verwandter ist gru¨n hervorgehoben.
Die Glaucocystophyta ko¨nnen als urspru¨nglichste Eukaryotengruppe angesehen
werden, die mit Cyanobakterien eine Symbiose eingegangen sind. Die Untersu-
chungen besta¨tigen, daß lediglich die Rotalgen (Rhodophyta) und Gru¨nalgen
(Chlorophyta) durch Umwandlung von Algenarten der Glaucocystophyta
entstanden sind (prima¨re Endosymbiose). Die Gruppe der ho¨heren Pflanzen
stellt eine hoch spezialisierten Ast der Chlorophyta dar.
Weiterhin werden die Vermutungen bekra¨ftigt, daß die Chloroplasten vieler
Algenarten aus der Aufnahme primitiver Algenarten wie Glaucocystophyta
bzw. primitiver Rot-/Gru¨nalgen in Eukaryoten hervorgegangen sind (sekunda¨re
Endosmybiose). Bei der Gruppe der Dinophyta la¨ßt sich sogar eine tertia¨re
Endosymbiose feststellen. Dieser Vorgang beschreibt die Aufnahme einer durch
sekunda¨r Endosymbiose entstandenen Zelle in eine eukaryotische.
1.4 Zielsetzung
Phylogenetische Ba¨ume zur Untersuchung der Evolution der Prokaryoten oder
der Plastiden, wie sie in zahlreichen Lehrbu¨chern und Vero¨ffentlichungen zu
finden sind, beruhen meist auf phylogenetischen Untersuchungen von rRNA
oder einzelnen Proteinen. Solche phylogenetischen Ba¨ume ko¨nnen allerdings
nur die evolutiona¨ren Beziehungen bezu¨glich eines Gens wiedergeben, die nicht
unbedingt dem gesamten evolutiona¨ren Prozeß entsprechen mu¨ssen.
Bei den Untersuchungen dieser Arbeit sollen nicht nur einzelne Proteine als
Grundlage dienen, sondern mo¨glichst viele Gene, die in den entsprechenden
Genomen vorhanden sind. Die analysierten Daten der Bakterien- bzw. der
Plastidengenome setzen sich nur aus solchen Homolgen zusammen, deren
Sequenzvergleich nicht auf einen lateralen Gentransfer schließen la¨ßt.
Zum einen ist es Ziel dieser Arbeit mit unterschiedlichen Methoden zu u¨ber-
pru¨fen, ob Daten aus sequenzierten prokaryotischen Genomen und aus sequen-
zierten Plastidengenomen hinreichend phylogenetische Informationen enthalten
und inwieweit die erstellten Ba¨ume Differenzen zu den bisher bekannten Topo-
logien aufweisen. Zum anderen sollen Mo¨glichkeiten analysiert werden, infor-
mative Abschnitte in den Daten zu lokalisieren, um diese gezielt als Grundlage
zur Rekonstruktion phylogenetischer Ba¨ume heranziehen zu ko¨nnen.
Kapitel 2
Material und Methoden
Die untersuchten Datensa¨tze beinhalten homologe Aminosa¨uresequenzen von
ausgewa¨hlten Proteinen. Die 20 verschiedenen Aminosa¨uren werden durch
die Buchstaben {A,C,D,E, F,G,H, I,K,L,M,N, P,Q,R, S, T, V,W, Y }
repra¨sentiert. Mit Programmen CLUSTALW Thompson et al. (1994) und
PILEUP GCG (1994) werden die Sequenzen nach u¨bereinstimmenden Mustern
in der Anordnung der Aminosa¨uren durchsucht. U¨bereinstimmungen werden
einander zugeordnet und die Sequenzen bei fehlenden Mustern durch soge-
nannte ”gaps“ an entsprechenden Stellen erga¨nzt. Der entstandene Datensatz,
das Alignment, entha¨lt somit Sequenzen der gleichen La¨nge.
Solche Alignments bilden den Ausgangspunkt der phylogenetischen Untersu-
chungen, wie sie im ersten Abschnitt des Kapitels vorgestellt werden. Der zwei-
te Abschnitt beschreibt den Aufbau der zwei Datensa¨tze, deren Untersuchung
Gegenstand der folgenden Kapitel sein werden.
2.1 Algorithmen und Methoden der Phylogenetik
Ein phylogenetischer Baum soll die evolutiona¨ren Beziehungen zwischen
verschiedenen Organismen darstellen. In solchen Abstammungsba¨umen sind
diese Organismen durch die a¨ußeren Knoten repra¨sentiert. Diese werden auch
als Bla¨tter oder OTUs (operational taxonomical units) bezeichnet. Die inneren
Knoten stehen fu¨r bereits ausgestorbene Vorga¨ngerorganismen.
Zur Rekonstruktion phylogenetischer Ba¨ume aus DNA oder Protein Alignments
wurden zahlreiche Modelle entwickelt. Die Kriterien lassen sich prinzipiell in
unterschiedliche Kategorien einteilen. Die drei verschiedenen phylogenetischen
Rekonstruktionsmethoden, die Gegenstand der Analysen dieser Arbeit sind,
lassen sich den folgenden drei Kategorien, zuordnen.
• Distanzmethoden
Fu¨r jedes Sequenzpaar wird eine Distanz berechnet, die auf dem paar-
weisen Vergleich der Sequenzen beruht. Die Distanz soll ein Maß fu¨r die
durchschnittliche Substitutionsrate des Sequenzpaares darstellen. Das
9
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bedeutet, je geringer die Distanz desto geringer ist die Substitutionsrate
und umso ho¨her die A¨hnlichkeit des Sequenzpaares.
Anhand der Distanzen werden nun Ba¨ume erstellt deren Gesamtdi-
stanzwert mo¨glichst gering sein soll. Mit der Neighbor Joining Methode
(vgl. Nei and Saitu (1987)) wird einer der etabliertesten Vertreter dieser
Methoden unter 2.1.1 vorgestellt.
• Maximum Likelihood Methoden
Die Grundidee der Maximum Likelihood (ML) Methoden ist es, den Baum
mit der ho¨chsten Wahrscheinlichkeit, dem ho¨chsten Likelihood zu fin-
den. Die Berechnung des Likelihood eines Baumes (vgl. Abschnitt 2.1.2)
ermo¨glicht es zum Beispiel mehrere Ba¨ume miteinander zu vergleichen
und daraus den besten, den mit dem ho¨chsten Likelihood, auszuwa¨hlen.
Mit den ML Methoden lassen sich aber auch die Ba¨ume schrittweise auf-
bauen, indem die wahrscheinlichsten Teilba¨ume bestimmt werden, aus
denen sich spa¨ter der gesamte ML Baum zusammensetzt. Das Vorgehen
mit dem ML Programm PROTML Adachi and Hasegawa (1996) wird in
Abschnitt 2.1.2 beschrieben.
• Spektralanalysen
Bei Spektralanalysen werden die Teilba¨ume betrachtet, aus denen sich
ein Baum zusammensetzt. Der erste Schritt besteht darin, ein Spektrum
u¨ber alle mo¨glichen Teilba¨ume bzw. Splits eines Datensatzes zu bestim-
men. Dieses soll fu¨r jeden Split wiedergeben, wie groß der Anteil der Po-
sitionen des Datensatzes ist, die nach einem bestimmten Kriterium einen
Split widerspiegeln. Der resultierende Baum besteht aus den besten, sich
nicht ausschließenden Splits. Das in Abschnitt 2.1.3 vorgestellt Programm
PROTDET fu¨hrt eine Spektralanalyse eines Datensatzes durch.
In diesem Abschnitt werden nun die fu¨r die Untersuchungen relevanten Metho-
den und die entsprechend verwendeten Programme vorgestellt.
2.1.1 Die Neighbor-Joining Methode
Die Neighbor Joining (NJ) Methode (Nei and Saitu (1987)) bestimmt an-
hand einer Distanzmatrix einen phylogenetischen Abstammungsbaum. Die
Distanzmatrix entha¨lt fu¨r jedes Sequenzpaar eine Distanz, die der durch-
schnittlichen Anzahl von Substitutionen des Sequenzpaares entsprechen soll.
Die Distanzen werden anhand des Vergleichs von je zwei Sequenzen bestimmt.
Die Berechnungsmethoden zur Ermittlung der Distanz, auf die hier nicht na¨her
eingegangen werden soll, verwenden dabei unterschiedliche statistische Vertei-
lungsmodelle und Konstantenmatrizen, um Ru¨ck- und Mehrfachsubstitutionen
beru¨cksichtigen zu ko¨nnen (s. Graur (1999)).
Ausgangspunkt des Verfahrens ist eine Sterntopologie, wie sie Abbildung 2.1
a) zu sehen ist. Der erste Schritt besteht darin, einen inneren Knoten fu¨r ein
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Sequenzpaar so einzufu¨gen, daß die Gesamtdistanz mo¨glichst gering bleibt. In
Abbildung 2.1 b) handelt es sich um das Sequenzpaar 1 und 2.
1
2
3
4
5
6
7
8
3
2
1
8
4
5
6
7
x xy
a) b)
Abbildung 2.1: Der Ausgangspunkt der Neighbor Joining Methode ist eine
Sterntopologie wie sie in a) zu sehen ist. Im ersten Schritt wird der innere
Knoten y so eingefu¨gt, daß durch die Wahl eines OTU Paares, in diesem Fall 1
und 2, die Gesamtdistanz des Baumes am geringsten bleibt (b).
Beim Einfu¨gen des inneren Knotens Y muß also fu¨r jedes OTU Paar, an
dem der Knoten Y plaziert werden kann, die Gesamtdistanz des Baumes
berechnet werden, um die geringste Gesamtdistanz zur Positionierung von
Y auszuwa¨hlen. Nach dem Einfu¨gen muß die Distanzmatrix neu bestimmt
werden. Anstatt der Distanzen zu den beiden Sequenzen des ausgewa¨hlten
Paares, entha¨lt die Matrix nun die Distanzen aller nicht ausgewa¨hlten OTUs
zum inneren Knoten Y.
Fu¨r das obige Beispiel wu¨rden sich die neuen Distanzen zu dem inneren Knoten
Y DY k berechnen durch (vgl. Nei and Saitu (1987)):
DY k =
D1k +D2k
2
, k²{3, 4, 5, 6, 7, 8}
Die Schritte einen neuen inneren Knoten einzufu¨gen und die Distanzmatrix
neu zu bestimmen werden nun so lange wiederholt, bis ein phylogenetischer
Baum entstanden ist. Bei jedem Einfu¨gevorgang verringert sich die Anzahl der
zu untersuchenden Knoten um 1. Der Baum ist dann vollsta¨ndig erstellt, wenn
die Anzahl der zu untersuchenden Knoten gleich 3 ist.
2.1.2 Maximum Likelihood Analyse mit dem Programm
PROTML
2.1.2.1 Das Maximum Likelihood Prinzip
Der Likelihood eines Baumes setzt sich aus U¨bergangswahrscheinlichkeiten
zusammen, die besagen, wie wahrscheinlich es ist, daß ein Nukleotid bzw.
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eine Aminosa¨ure durch ein anderes Nukleotid bzw. eine andere Aminosa¨ure
ersetzt wird. Hierzu werden Wahrscheinlichkeitsmatrizen der Gro¨ße 4x4
(Nukleotide) bzw. 20x20 (Aminosa¨uren) verwendet. Die Eintra¨ge geben jeweils
die Subsitutionswahrscheinlichkeiten der Nukleotide/Aminosa¨uren wieder.
Das folgende Beispiel, in einer leicht variierten Form aus Nei (1987) entnom-
men, soll verdeutlichen, wie sich mit Hilfe von Wahrscheinlichkeitsmatrizen der
Likelihood eines Baumes bestimmen la¨ßt.
Der Beispielbaum in Abbildung 2.2 sei durch ein beliebiges Verfahren fu¨r einem
Alignment mit 5 Sequenzen der La¨nge m erstellt worden.
1 5432
6
87
0
Abbildung 2.2: ML Beispielbaum mit 5 Bla¨ttern
Man betrachte eine beliebige Position i des Alignments. Unter der Annahme,
daß die Sequenzen an den inneren Knoten 6,7 und 8 bekannt sind, wu¨rde sich
sich die U¨bergangswahrscheinlichkeit des Baumes an Position i Li durch die
Formel 2.1 berechnen.
Li = gs0[i]Ps0[i],s7[i]Ps7[i],s1[i]Ps7[i],s6[i]Ps6[i],s2[i]Ps6[i],s3[i]Ps0[i],s8[i]Ps8[i],s4[i]Ps8[i],s5[i]
(2.1)
Der Faktor gs0[i] steht fu¨r die Wahrscheinlichkeit, daß sich die Wurzel des
Baumes am Knoten 0 befindet. Psk[i],sl[i] gibt die Wahrscheinlichkeit an, daß
der Nukleotid- /Aminosa¨urezustand der Sequenz k an der Position i durch den
der Sequenz l ersetzt wird.
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Die Sequenzen der inneren Knoten sind nicht bekannt. Aus diesem Grunde ist es
erforderlich bei der Berechnung von Li alle mo¨glichen Nukleotide/Aminosa¨uren
an der Stelle zu beru¨cksichtigen. Somit ergibt sich fu¨r Li die Formel 2.2. Die
Konstante const hat hierbei den Wert 4 bei Nukleotiden oder den Wert 20 fu¨r
Aminosa¨uren.
Li =
const∑
s0
const∑
s7
const∑
s8
const∑
s6
gs0[i]Ps0[i],s7[i]Ps7[i],s1[i]Ps7[i],s6[i]Ps6[i],s2[i]Ps6[i],s3[i]Ps0[i],s8[i]Ps8[i],s4[i]Ps8[i],s5[i]
(2.2)
Nach Berechnen von Li fu¨r alle Positionen des Alignments, ergibt sich der ge-
samte Likelihood des Baumes aus der Summer aller Li, wie die folgende Formel
wiedergibt.
L =
m∑
i=1
Li (2.3)
2.1.2.2 Rekonstruktion eines ML Baums mit PROTML
Das Programm PROTML, daß im MOLPHY Paket Adachi and Hasegawa
(1996) enthalten ist, bietet mehrere Optionen zur ML Anlayse von Protein-
alignments. Neben dem Vergleich mehrerer Topologien durch Berechnung des
Likelihoods, gibt es auch Mo¨glichkeiten zur Rekonstruktion phylogenetischer
Ba¨ume.
So geht die Option Star−Decomposition nach dem selben Prinzip wie die NJ
Methode vor. Beginnend bei einer Sterntopologie werden die inneren Knoten
immer so eingefu¨gt, daß die entstehende Topologie den gro¨ßten Likelihood
aufweißt.
Eine weitere Mo¨glichkeit ist es den ML Baum ausgehend von einer vorgegeben
Topologie zu bestimmen. Hierbei wird das Local Rearrangement angewendet
(vgl. Abbildung 2.3).
A                                                  A                                                  B
B                                                  C                                                  C
 C                                                  B                                                  A
D                                                  D                                                  D
Abbildung 2.3: Das Prinzip von Local Rearrangement
Wie in der Abbildung 2.3 zu sehen ist, existieren an jedem inneren Knoten der
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nicht ein direkter Vorga¨nger von zwei Bla¨ttern ist, drei mo¨gliche Teilba¨ume.
Beim Local Rearrangement werden beginnend bei den Bla¨ttern an jedem
solcher inneren Knoten die Likelihood Werte fu¨r jede der drei Mo¨glichkeiten
bestimmt. Mit dem besten Teilbaum, dem mit dem ho¨chsten Likelihood, wird
an den na¨chst tieferen inneren Knoten das Local Rearrangement durchgefu¨hrt.
Das Vorgehen wird so lange wiederholt, bis ein vollsta¨ndiger Baum entstanden
ist.
Fu¨r die ML Ba¨ume in den Untersuchungen, die im folgendem Kapitel beschrie-
ben werden, wurde zuna¨chst eine NJ Topologie mit dem Programm NJDIST
des MOLPHY Paketes erstellt. Ausgehend von dieser Topolgie konstruierte
PROTML mit dem Local Rearrangement Vorgehen einen ML Baum.
2.1.3 PROTDET - Vom Spektrum aller Teilba¨ume zum Ab-
stammungsbaum
2.1.3.1 Definitionen
Alle Teilba¨ume eines Baumes, sogenannte Splits, stellen Bipartitionen dar.
Ein Split ist die Menge der Bla¨tter, die in einem Teilbaum enthalten sind.
Durch einen Split ist eine Zweiteilung, eine Bipartition, des Baumes in
zwei Teilba¨ume definiert. Dies ist zum einen der Split und zum anderen
der Teilbaum, der alle u¨brigen Bla¨tter des Baumes entha¨lt. Die Bipartiti-
on besteht also aus zwei Mengen die jeweils die Bla¨tter der Teilba¨ume umfassen.
Ein Baum mit N Bla¨ttern setzt sich aus N − 3 solcher Splits zusammen.
Allerdings existieren fu¨r N Bla¨tter 2N−1 mo¨gliche Splits. Dieses Spektrum
aller mo¨glichen Splits la¨ßt sich als Vektor mit 2N−1 Eintra¨gen darstellen.
Als Beispiel sei der Baum mit 5 Bla¨ttern in Abbildung 2.4 gegeben.
1
2 4
5
3
Abbildung 2.4: PROTDET Beispielbaum mit 5 Bla¨ttern
Dieser Baum ist durch die zwei Splits (1,2) und (3) definiert. Die Liste aller
mo¨glichen Splits und der dazugeho¨rigen Bipartitionen gibt die Tabelle 2.1
wieder.
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# Split Bipartition Gerade Geordnete Teilmenge
0 {} {{},{1,2,3,4,5}} {}
1 {1} {{1},{2,3,4,5}} {1,5}
2 {2} {{2},{1,3,4,5}} {2,5}
3 {1,2} {{1,2},{3,4,5}} {1,2}
4 {3} {{3},{1,2,4,5}} {3,5}
5 {1,3} {{1,3},{2,4,5}} {1,3}
6 {2,3} {{2,3},{1,4,5}} {2,3}
7 {1,2,3} {{1,2,3},{4,5}} {1,2,3,5}
8 {4} {{4},{1,2,3,5}} {4,5}
9 {1,4} {{1,4},{2,4,5}} {1,4}
10 {2,4} {{2,4},{1,3,5}} {2,4}
11 {1,2,4} {{1,2,4},{3,5}} {1,2,4,5}
12 {3,4} {{3,4},{1,2,5}} {3,4}
13 {1,3,4} {{1,3,4},{2,5}} {1,3,4,5}
14 {2,3,4} {{2,3,4},{1,5}} {2,3,4,5}
15 {1,2,3,4} {{1,2,3,4},{5}} {1,2,3,4}
Tabelle 2.1: Die Tabelle entha¨lt die fu¨r die PROTDET Analyse relevanten Men-
gen bezu¨glich eines 5 bla¨ttrigen Abstammungsbaum. In der zweiten Spalte sind
alle mo¨glichen Splitmengen aufgefu¨hrt, die fu¨r einen 5 bla¨ttrigen Baum existie-
ren. Die Spalten drei und vier geben die zu den Splits geho¨rigen Bipartitions-
mengen und die geordneten Teilmengen (vgl. Formel 2.4) wieder.
In der Spektralanalyse werden zu den N Bla¨ttern ein Spektrum geordneter
Teilmengen definiert. Dieses Spektrum umfaßt alle Mengen, die eine gerade
Anzahl von Elementen, den Bla¨ttern, entha¨lt. Diese Mengen lassen sich leicht
von den Splits ableiten. Fu¨r einen Split Si erha¨lt man die gerade geordnete
Teilmege Ei nach der folgenden Formel (vgl. Hendy and Penny (1993), Penny
and Hendy (2001)):
Ei =
{
Si ∪ {N}, wenn Si eine gerade Anzahl an Elementen hat
Si, sonst
(2.4)
2.1.3.2 Das PROTDET Programm
Der Versuch aus dem Spektrum von den mo¨glichen 2N−1 Splits anhand geeigne-
ter Kriterien die N − 3 besten, sich nicht ausschließenden Splits zu bestimmen
ist die Grundidee der Spektral Analyse (Hendy and Penny (1993), Penny and
Hendy (2001)), die die Grundlage des PROTDET Programmes (bisher noch
nicht vero¨ffentlicht) bildet.
Zur Gewichtung der Splits berechnet PROTDET eine Distanzmatrix, die
die durch die sogenannte logdet Methode bestimmte Distanz zwischen allen
mo¨glichen Sequenzpaaren entha¨lt (Steel (1994), Lockhart et al. (1994)).
Zuna¨chst wird aus dem Vergleich zweier Sequenzen i, j die 20x20 Matrix Dˆij =
bestimmt. Jedes Element dieser Matrix stellt den Anteil der Positionen im
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gegeben Datensatz dar, an denen eine bestimmte Aminosa¨urekombinationen
des Sequenzpaares auftritt (vgl. Formel 2.2). Folglich ergibt die Summe aller
Matrixelemente, deren Werte zwischen 0 und 1 liegen, immer den Wert 1.
Berechnet man nun zu dieser Matrix die Determinante und bestimmt daraus
den Logarithmus ergibt dies die Distanz dij (vgl. Formel 2.3).
Dˆij =

aa ac ad . . . . . . av aw ay
ca cc cd . . . . . . cv aw cy
da dc dd . . . . . . dv dw dy
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
va vc vd . . . . . . vv vw vy
wa wc wd . . . . . . wv ww wy
ya yc yd . . . . . . yv yw yy

(2.5)
dij = −ln(det(Dˆij)) (2.6)
Je gro¨ßer bei den verglichenen Sequenzpaar der Anteil der identischen Ami-
nosa¨uren, repra¨sentiert durch die Hauptdiagonal aa bis yy, ist, desto gro¨ßer
ist auch der Wert der Determinante und umso kleiner ist der Distanzwert dij .
Umgekehrt gilt, je niedriger die Werte der Hauptdiagonalen sind desto kleiner
der Wert der Determinante und umso gro¨ßer die Distanz.
Falls sich aus der Matrix Dˆij eine Determinate ergibt deren Wert kleiner oder
gleich 0 ist, so la¨ßt sich die Distanz nicht u¨ber den natu¨rlichen Logarithmus
berechnen. Bei solchen Sequenzpaaren geht das logdet Verfahren davon aus,
daß diese Sequenzen sehr una¨hnlich sind und die Distanz sehr groß sein muß.
Diese Paare werden absteigend nach dem Wert der Determinante sortiert,
um ihnen danach einen Distanzwert zuzuweisen, der dem bisher gro¨ßten
Distanzwert + 0,05 entspricht.
Bei der Berechnung von Dˆij bietet PROTDET die Mo¨glichkeit den Positionen
des Alignments ein Gewicht zuzuweisen. In der Grundeinstellung werden
alle Positionen gleich, mit den Wert 1 gewichtet. Optional lassen sich auch
konstante, variable oder bestimmten Splits entsprechende Positionen mit
Werten kleiner 1 gewichten. Die fu¨r die Untersuchungen im Kapitel 5 wurde die
downweight Option angewendet. Hierbei werden 11 PROTDET Berechnungen
durchgefu¨hrt, wobei die Gewichtungen konstanter Positionen jeweils in gleich-
großen Schritten reduziert wird. Das Anfangs- und das Endgewicht kann dabei
vom Benutzer vorgegeben werden. Das ”Heruntergewichten“ bewirkt, daß
die Beru¨cksichtigung der konstanten Positionen bei der Analyse schrittweise
verringert wird.
Zu den 2N−1 Split werden 2N−1 Teilmengen definiert, die jeweils eine gerade
Anzahl an Taxa entha¨lt (siehe oben). Aus der Distanzmatrix la¨ßt sich der
Distanzvektor bezu¨glich dieser Teilmengen berechnen. Dieser entha¨lt fu¨r jeden
der 2N−1 Teilmengen die minimale Summe aller paarweise Distanzen der
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Teilmenge, die aus der Matrix resultieren. Aus diesem Vektor soll nun der
Vektor erstellt werden, der fu¨r jeden Split seine Frequenz bzw. den Anteil der
Positionen im Datensatz entha¨lt, die dem Split im Bezug auf Distanzmatrix
wiedergibt.
Um vom Distanzvektor zum Frequenzvektor zu gelangen, wird eine Hadamard
Transformation durchgefu¨hrt (Penny and Hendy (2001), Hendy and Penny
(1993)). Hierzu wird der Distanzvektor mit der Hadamard-Matrix multipliziert.
Diese quadratische Matrix hat entsprechend dem Vektor die Gro¨ße 2N−1 x
2N−1. Jedes Element der Matrix hat den Wert 1 oder -1. Alle Zeilen sowie
alle Spalten sind orthogonal zueinander, d.h. daß die Summe aller paarweisen
Produkte korrespondierender Zeilen-/Spaltenelemente den Wert 0 ergibt.
Durch die Multiplikation des Vektors mit der Hadamardmatrix werden die
Distanzen so addiert bzw. subtrahiert, daß sich fu¨r jeden der 2N−1 Splits die
entsprechende Frequenz ergibt.
Je ho¨her die Frequenz fu¨r einen Split desto besser spiegelt die Distanzmatrix
diesen Split wider. Allerdings ist es auch mo¨glich, daß eine negative Frequenz
berechnet wird. Das bedeutet, daß aus der Distanzmatrix Informationen
hervorgehen, die dem Split stark widersprechenden.
Aus diesem Spektrum lassen sich mit unterschiedlichen Kriterien (”closest tree
selection“, parsimony, ...) die ”besten“ Splits auswa¨hlen, aus denen sich der
resultierende Baum zusammensetzt (Hendy and Penny (1993)).
Bei den Untersuchungen in Kapitel 5 wurde die ”closest tree selection“
verwendet. Hierbei werden aus dem Baum Spektrum die N − 3 sich nicht aus-
schließenden Splits mit der insgesamt ho¨chsten Wahrscheinlichkeit ausgewa¨hlt.
2.1.4 RASA - Relative Apparent Synapmorphy Analysis
Die in diesem Abschnitt beschriebene RASA Analyse (Lyons-Weiler and
Hoelzer (1996), Lyons-Weiler and Hoelzer (1997), Lyons-Weiler and Hoelzer
(1999)) versucht eine Entscheidung daru¨ber zu treffen, ob ein Datensatz ein
signifikantes phylogenetisches Signal entha¨lt, ohne dabei eine Aussage u¨ber
eine mo¨gliche Baumtopologie zu erstellen.
Das grundlegende Kriterium fu¨r das Vorhandensein eines phylogenetischen
Signals besteht bei RASA darin, inwieweit die Daten die Existenz von Se-
quenztriplets der Form ((i,j),k) fu¨r Sequenzen i,j,k mit i 6= j 6= k beinhalten.
Hierbei wird zuna¨chst fu¨r jedes Sequenzpaar i,j, mit i 6= j an jeder Se-
quenzposition p des Alignments u¨berpru¨ft, ob die Sequenzen u¨bereinstimmen,
also Si[p] = Sj [p] gilt. Die Anzahl der identischen Positionen gibt fu¨r jedes
Sequenzpaar der Wert Eij wieder. An jeder Position an dem eine solche
KAPITEL 2. MATERIAL UND METHODEN 18
U¨bereinstimmung vorliegt wird weiterhin die Anzahl der u¨brigen Sequenzen
bestimmt, die sich vom Sequenzpaar (i, j) unterscheiden. Der Wert Rasaij
beinhaltet die Summe dieser Sequenzen bezu¨glich eines Paares (i, j) im
gesamten Datensatz.
Stellt man nun fu¨r alle Sequenzpaare die Werte Rasaij (Anzahl der Triplets)
u¨ber den entsprechenden Eij (Anzahl der Paare) in einem Koordinatensystem
dar, la¨ßt sich eine lineare Abha¨ngigkeit erkennen, fu¨r die mit Hilfe der linearen
Regression eine Ausgleichgerade bestimmt werden kann (vgl. Bronstein and
Semendjajew (1991), Lozan and Kausch (1998)). Diese hat die folgende Form
einer linearen Geradengleichung.
y = β ∗ x+ α (2.7)
Um eine Aussage geben zu ko¨nnen, ob diese Gerade ein signifikantes Signal dar-
stellt, wird eine Vergleichsgerade, eine sogenannte Nullgerade, verwendet, die
durch den Ursprung des Achsenkreuzes verla¨uft. Diese Gerade soll den Fall re-
pra¨sentieren, daß das gegebene Alignment kein phylogenetisches Signal entha¨lt.
Um diese zu erhalten wird in Lyons-Weiler and Hoelzer (1999) vorgeschlagen,
bezu¨glich des gegeben Alignments eine Anzahl von Alignments mit gleicher
Sequenz- und Positionsanzahl zu erstellen. Jede der Positionen in diesen Da-
tensa¨tzen entspricht einer Permutation der entsprechenden Position aus dem
gegebenen Daten. Mit dem oben beschriebenen Vorgehen la¨ßt sich fu¨r jedes
dieser Alignments durch den Sequenzvergleich die Werte Eij und Rasaij be-
stimmen, sowie die dazugeho¨rende Ausgleichsgerade berechnen. Der Steigungs-
faktor β0 der Nullgerade wird nun durch den Mittelwert aller Steigungsfaktoren
β gebildet. Die Nullgerade hat damit die Form
y = β0 ∗ x (2.8)
Mit dem statistischen t-Test (vgl. Bronstein and Semendjajew (1991), Lozan
and Kausch (1998)) ko¨nnen nun die beiden Geradengleichungen verglichen
werden. Hierzu beno¨tigt man zwei Werte. Zum einen trasa dessen Berechnung
in den Gleichungen 3.5 bis 3.7 wiedergegeben ist (siehe auch Lozan and
Kausch (1998)). Hierbei bedeuten die Variablen x¯ und y¯ die Mittelwerte
aller x (Eij) bzw. y (TRasa) Werte und n entspricht der Sequenzanzahl des
Alignments. Zum anderen den kritischen Schwellwert tcrit. Dieser ergibt sich
aus der Studentschen Verteilung mit dem Freiheitsgrad ((n ∗ n− n)/2)− n− 3
(Lyons-Weiler and Hoelzer (1996), Lyons-Weiler and Hoelzer (1997)). Ist trasa
> tcrit, so entha¨lt der untersuchte Datensatz ein signifikantes phylogenetisches
Signal.
trasa =
β − β0
Sβ
(2.9)
Sβ =
Sxy√∑
(xi − x¯)2
(2.10)
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Sxy =
∑
(yi − y¯)2 − (
P
xiyi−
P
xi
P
yi
n
)2P
(xi−x¯)2
n− 2 (2.11)
Der RASA Algorithmus war bisher nur mit einem Programm fu¨r Macintosh
Rechner verfu¨gbar. Unter http://bio.uml.edu/LW/RASA.html sind Verwei-
se zum Download der aktuellen Version und einem Online Tool Server zu finden.
Um RASA auch fu¨r das Betriebssystem LINUX nutzbar zu machen, wurde
RASA fu¨r diese Dissertation in einer leicht variierten Version neu implemen-
tiert. Beschreibungen hierzu sind im Anhang A und B wiederzufinden.
2.1.5 Die Variabilita¨t von Sequenzpositionen als Maß fu¨r phy-
logenetische Information
Ein bekanntes Problem bei der Rekonstruktion phylogenetischer Ba¨ume ist es,
daß die Alignments phylogenetisch informative aber auch wenig informative
Daten enthalten, die teilweise auch einen negativen Einfluß auf die Rekonstruk-
tion der Abstammungsba¨ume haben. Die in diesem Abschnitt vorgestellten
Vorgehensweisen stellen einen ”intuitiven“ Ansatz vor, die versuchen, die Daten
eines Alignments in Klassen einzuteilen, um die ”sto¨renden“ Daten lokalisie-
ren und von weiteren phylogenetischen Untersuchungen ausschließen zu ko¨nnen.
2.1.5.1 Variabilita¨tsklassen eines Datensatzes
In einem Alignment lassen sich viel oder kaum vera¨nderte Sequenzabschnitte
anhand der jeweiligen Anzahl unterschiedlicher Aminosa¨uren erkennen. Diese
Anzahl wird als Variabilita¨t einer Position bezeichnet. Die Variabilita¨t nimmt
den Wert 1 fu¨r konservierte Positionen an, bei denen die Aminosa¨uren in
allen Sequenzen u¨bereinstimmen. Mit zunehmender Zahl unterschiedlicher
Aminosa¨uren erho¨ht sich auch der Wert der Variabilita¨t. Falls das Alignment
weniger als 20 Sequenzen umfaßt, so kann die Variabilita¨t maximal den
Wert der Sequenzanzahl annehmen, bei mehr als 20 Sequenzen den liegt
das Maximum bei 20, der Anzahl der verschiedenen Aminosa¨uren. Mit einer
Einteilung in Variabilita¨tsklassen lassen sich stark bzw. wenig vera¨nderte
Sequenzabschnitte zusammenfassen. Die Positionen der Variabilita¨tsgruppe 1
repra¨sentieren alle konservierten, also nicht vera¨nderten Sequenzabschnitte,
die Variabilita¨tsklasse mit dem maximalen Variabilita¨tswert umfaßt die am
meisten vera¨nderten Positionen.
Geht man nun von der Annahme aus, daß wenig vera¨nderte Abschnitte
tendenziell zu wenig phylogenetische Informationen liefern und sehr ha¨ufig
vera¨nderte Positionen eher einen sto¨renden Einfluß auf die Rekonstruktion der
Abstammungsba¨ume haben, bietet die Einteilung in Variabilita¨tsklassen einen
geeigneten Ausgangpunkt phylogenetisch relevante Daten in einem Alignment
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zu lokalisieren.
2.1.5.2 Das Programm SORTAL
Im Rahmen der Arbeiten Hansmann (1997) und Hansmann (1998) wurde
SORTAL selbst entwickelt. Das Programm SORTAL - Sort Alignment - nimmt
die Einteilung und Sortierung eines Alignments nach den oben beschrieben
Variablita¨tsklassen vor. Mit SORTAL werden die Positionen eines Alignments
im PHYLIP Format (Felsenstein (1993)) durch die Variabilita¨t klassifiziert
und in einem PHYLIP Alignment in sortierter Reihenfolge beginnend bei
den konserviertesten bis hin zu den variabelsten Positionen ausgegeben.
Bei der Klassifizierung werden “gaps“ als variabel, also wie zu den anderen
Aminosa¨uren verschieden gehandhabt. Die ho¨chste Variabilita¨tsklasse kann
aber auch dann nur maximal den Wert 20 annehmen, wenn das Alignment
mehr als 20 Sequenzen beinhaltet.
Um Positionen gleicher Variabilita¨t ebenfalls sortieren zu ko¨nnen, wird an
den Positionen jeweils die Anzahl der dort am seltensten, aber mindestens
einmal auftretenden Aminosa¨ure minaa als Kriterium gewa¨hlt. Im sortierten
Alignment werden die Positionen gleicher Variabilita¨t beginnend mit dem
kleinsten minaa Wert ausgegeben.
Realisiert wird die Sortierung dadurch, daß zu jeder Position eine Priorita¨t wie
in folgender Gleichung bestimmt wird.
priority = 100 ∗ variability +minaa,minaa > 0
Anhand der Priorita¨t werden die Positionen aufsteigend in eine Liste einsortiert
und in einem Alignment ausgeben.
Das folgende Beispiel soll die Klassifizierung und Sortierung eines Alignments
verdeutlichen. Der Beispieldatensatz umfaßt 17 Sequenzen jeweils der La¨nge
von 48 Aminosa¨uren (s. Abbildung 2.5).
In Abbildung 2.6 ist das sortierte Alignment zu sehen. Es lassen sich die
folgenden Variabilita¨tsklassen daraus erkennen.
Variabilita¨t Positionen
1 1 bis 8
2 9 bis 20
3 21 bis 28
4 29 bis 31
5 32 bis 34
6 35 bis 37
17 38 bis 48
KAPITEL 2. MATERIAL UND METHODEN 21
17 48
seqA MKIRASVKKI CNQ---CRLI RRKGKILIIC K-NPKHKQRQ IKKIKT--
seqB MKVRASVRKI CSR---CVAL KRHGVLIVLC S-NPKHKQRQ G-------
seqC MKVRPSVKKM CDK---CRLI KRKGTLRVIC Q-NPKHKQRQ G-------
seqD MKVRASVRKM CEK---CRTI RRKGRVMVIC S-NSKHKQRQ G-------
seqE MKIRSSVKKI CNK---CYLI RRKNNLLVVC I-NNKHKQRQ G-------
seqF MKVVSSIGSL KNRSKDCQIV KRRGRIYVIC KTDPRLKVRQ GGAKMKRK
seqG MKIRASVRKI CTK---CRLI RRRGRIRVIC S-NPKHKQRQ G-------
seqH MKIRASVRKI CEN---CRLI RRRRRIMVVC S-NPKHKQRQ G-------
seqI MKVRASVRKI CEN---CRLI KRRGTVMVIC SNNPKHKQRQ G-------
seqJ MKVRPSVRKI CDK---CCLI RRHRKLLVIC S-NPKHKQRQ G-------
seqK MKIRASVRKI CEK---CRLI RRRGRIIVIC S-NPRHKQRQ G-------
seqL MKVRPSVKKM CDK---CRVI KRKGKIMVIC P-NAKHKQRQ G-------
seqM MKIRASVRKI CTK---CRLI RRRGRIIVIC S-NPRHKQRQ G-------
seqN MKIRASVRKI CTK---CRLI RRRGRIRVIC S-NPKHKQRQ G-------
seqO MKIRASIRRI CGK---CRPI RRRKRVMIIC S-NPRHKQKQ G-------
seqP MKVRPSVRKM CEK---CRII RRHRKVMVIC N-NPKHKQRQ G-------
seqQ MKVRASVKKM CDK---CRVI RRRGRVMVIC SANPKHKQRQ G-------
Abbildung 2.5: Beispielalignment vor dem Sortieren
2.1.5.3 Phylogenetische Rekonstruktion einzelner Variabilita¨tsklas-
sen mit PBL
Das Programm PBL, wie SORTAL selbst implementiert (vgl. Hansmann
(1997), Hansmann (1998)), bietet die Mo¨glichkeit aus einem mit SORTAL
sortierten Alignment variabilita¨tsabha¨ngige Teilalignments systematisch mit
drei unterschiedlichen phylogenetischen Programmen zu untersuchen.
Bei den drei Methoden handelt es sich neben den in Abschnitt 2.1.2 vorge-
stellten PROTML Adachi and Hasegawa (1996) Vorgehen um die PHYLIP
Programme (Felsenstein (1993)) PROTPARS und NJ-Methode. In Hansmann
(1998) wurden diese Programme bereits quantitativ und qualitativ verglichen.
Fu¨r die Analysen im folgenden Kapitel wurde PROTML verwendet. Es liefert
zum einen gute und verla¨ßliche Ergebnisse und ist zudem noch weitaus weniger
rechenintensiv als die beiden PHYLIP Programme.
Mit dem Programm lassen sich auf 4 verschiedene Arten Teilabschnitte aus
dem sortierten Datensatz zur Rekonstruktion heranziehen. In Hansmann
(1997) und Hansmann (1998) wurden bereits zwei davon vorgestellt.
Die eine Mo¨glichkeit verku¨rzt den Datensatz um eine vom Benutzer definierte
konstante Anzahl der variabelsten Positionen. Bei der anderen Mo¨glich-
keit wurde jeweils ein vom Benutzer konstant definierter Teilbereich des
Alignments von lw Positionen bei der phylogenetischen Rekonstruktion in
Betracht gezogen. Dieser Teilbereich, ein sogenanntes Fenster, wird zuna¨chst
aus den variabelsten Positionen erstellt, bevor das Fenster in Richtung der
konserviertesten Positionen um shift Positionen verschoben wird. Der shift
Faktor wird ebenfalls vom Anwender definiert.
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17 48
seqA QKCRCSKMRC NHQRIVIKRI KKIIIAKIQG PRKLNLK--- -KKIKT--
seqB QKCRCSKMRC NHQRGVVKKV RKILLAHLRG PVVISAS--- --------
seqC QKCRCSKMRC NHQRGVVKKV KKMIIPKLKG PRTRDLQ--- --------
seqD QKCRCSKMRC NHQRGVVKRV RKMIIAKVKG SRRMETS--- --------
seqE QKCRCSKMRC NHQRGVVKRI KKIIVSKLKN NYNLNLI--- --------
seqF QKCRCSKMVK DLVRGIVRKV GSLVISRIRG PQRYNIKSKD TGAKMKRK
seqG QKCRCSKMRC NHQRGVVKRI RKIIIARIKG PRRRTLS--- --------
seqH QKCRCSKMRC NHQRGVVKRI RKIIVARINR PRRMELS--- --------
seqI QKCRCSKMRC NHQRGVVKKV RKIIIARVNG PRTMELS--- N-------
seqJ QKCRCSKMRC NHQRGVVKRV RKIIIPHLKR PCKLDLS--- --------
seqK QKCRCSKMRC NHQRGVVRRI RKIIIARIKG PRRIELS--- --------
seqL QKCRCSKMRC NHQRGVVKKV KKMIIPKIKG ARKMDVP--- --------
seqM QKCRCSKMRC NHQRGVVRRI RKIIIARIKG PRRITLS--- --------
seqN QKCRCSKMRC NHQRGVVKRI RKIIIARIKG PRRRTLS--- --------
seqO QKCRCSKMRC NHQKGIIRRI RRIIIARVKK PRRMGPS--- --------
seqP QKCRCSKMRC NHQRGVVKRV RKMIIPHVKR PRKMEIN--- --------
seqQ QKCRCSKMRC NHQRGVVKRV KKMIIARVKG PRRMDVS--- A-------
| | | | | | |
| | | | | | |
8 20 28 31 34 37 48
Abbildung 2.6: Beispielalignment nach dem Sortieren
Die zwei weiteren Mo¨glichkeiten unterschieden sich von den anderen nur da-
durch, daß die Anzahl der Positionen eines Fensters bzw. der zu reduzierenden
Positionen von der Gro¨ße der einzelnen Variabilita¨tsklassen abha¨ngt. Das
bedeutet zum einen, daß nur die einzelnen Variabilita¨tsklassen beginnend mit
der ho¨chsten Variabilita¨t untersucht werden. Zum anderen wird der Datensatz
jeweils um die Positionen der ho¨chsten Variabilita¨tsklasse reduziert.
Das zuletzt erwa¨hnte Vorgehen bildet die Grundlage fu¨r die Untersuchungen
im folgenden Kapitel 3.
2.1.5.4 Das RASA Alignment
Mit der selbstimplementierten RASA Version werden neben der Analyse des
gesamten Datensatzes jede Variabilita¨tsklasse separat mit der RASA Methode
untersucht.
Anhand der berechneten tRasa Werte la¨ßt sich fu¨r jede Variabilita¨tsklasse
sagen, ob diese ein eindeutiges phylogenetisches Signal nach der Definition
der RASA Methode besitzt. Fu¨r die Untersuchungen im Kapitel 3 wurden
sogenannte RASA Alignments erstellt. Diese setzen sich genau aus den
Variabilita¨tsklassen zusammen, deren tRasa Werte auf ein phylogenetisches
Signal schließen lassen.
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2.2 Die untersuchten Datensa¨tze
In diesem Abschnitt sollen die Datensa¨tze vorgestellt werden, die als Grundlage
der Untersuchungen in dieser Arbeit dienen.
Der Gegenstand der Analysen waren zwei Datensa¨tze. Bei beiden Datensa¨tze
handelt es sich um Alignments, die aus der Konkatenierung einzelner Prote-
inalignments zusammengestellt wurden. Der Bakteriendatensatz beinhaltet 32
homologe Gene aus 26 Bakteriengenomen und der Plastidendatensatz 41 Pla-
stidengene aus 16 Organismen. Zur Erstellung der Alignments wurden jeweils
die Aminosa¨uresequenzen der homologen Gene verwendet.
2.2.1 Der Bakteriendatensatz
Die Ausgangspunkt zur Erstellung diese Alignments war ein Artikel von
Wa¨chtersha¨user (Wa¨chtersha¨user (1998)), der ein Cluster in der Anordnung
von etwa 50 Genen in 19 zum gro¨ßten Teil vollsta¨ndig sequenzierten Bakteri-
engenomen untersucht hat.
Zuna¨chst wurden aus den bereits vollsta¨ndig sequenzierten Genomen des
Artikels die Gene identifiziert, die sowohl bei den Archae- wie auch bei den
Eubakterien Homologe aufweisen. In Abbildung 2.7 sind die konserviertesten
Abschnitte des Wa¨chtersha¨user Clusters dargestellt. Die zwei Sulfolobus Arten
wurden dabei nicht beru¨cksichtigt, weil die Genome noch nicht vollsta¨ndig
sequenziert sind. In der Tabelle sind Proteine, die innerhalb oder außerhalb
des Clusters bzw. gar nicht im Genom vorhanden sind, durch unterschiedliche
Farben hervorgehoben. Die aus dem Cluster ausgewa¨hlten Proteine sind durch
rote Pfeile markiert.
Die 17 Genome des Clusters wurden aus Datenbanken heruntergeladen. Mit
Hilfe von BLAST Suchprogrammen (GCG (1994)) ließen sich die entsprechen-
den Proteine lokalisieren und als einzelne Sequenzdateien abspeichern.
Aus diesen Sequenzen wurden mit den Programmen pileup (GCG (1994))
oder CLUSTALW (Thompson et al. (1994) fu¨r jedes Gen ein Proteinali-
gnment erstellt und mit PROTML (Adachi and Hasegawa (1996)) jeweils ein
phylogenetischer Baum berechnet. Aus den Alignments, deren Ba¨ume eine
Trennung zwischen Archaebakterien und Eubakterien aufwiesen, entstand
durch Aneinanderfu¨gen ein Gesamtalignment.
Mit diesem Vorgehen wurden die Alignments jeweils um aktuell vero¨ffentlichte
Bakteriengenome erga¨nzt und zu einem Gesamtalignment konkateniert. Die
Alignments boten jeweils Grundlage fu¨r phylogenetische Untersuchungen
(Martin and Hansmann (2000)) wie sie im Kapitel 3 vorgestellt werden.
Zusa¨tzlich zu den 32 Proteinalignments und dem daraus resultierenden
Gesamtalignment aus den in Tabelle 2.2 wurden entsprechende Datensa¨tze
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erstellt, die nur die Eubakterien beru¨cksichtigten. Eine U¨bersicht zu den
erstellten Alignments ist in Tabelle 2.3 dargestellt.
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Eubakterien Abku¨rzungen Referenz kbp Anzahl
Gene
Aquifex aeolicus aae Deckert et al. (1998) 1551,335 1522
Borrelia burgdorferi bb Fraser et al. (1997) 910,724 850
Bacillus subtilis bs Kunst et al. (1997) 4214,814 4100
Campylobacter jejuni cj Parkhill et al. (2000) 1641,481 1654
Chlamydia pneumoniae cp Kalman et al. (1999) 1230,230 1052
Chlamydia trachomatis ct Stephens et al. (1998) 1042,519 894
Deinococcus radiodurans*) der White et al. (1999) 2648,638 2580
+412,348 +357
Escherichia coli ec Blattner et al. (1997) 4639,221 4289
Haemophilus influenzae hi Fleischmann et al. (1995) 1830,138 1709
Helicobacter pylori hp Tomb et al. (1997) 1667,867 1566
Mycoplasma genitalium mg Fraser et al. (1995) 580,074 480
Mycoplasma pneumoniae mp Himmelreich et al. (1996) 816,394 688
Mycobacterium tuberculosis mtu Cole et al. (1998) 4411,529 3918
Neisseria meningitidis nm Tettelin et al. (2000) 2272,351 2025
Pseudomonas aeruginosa pae Stover et al. (2000) 6264,403 5565
Rickettsia prowazekii rp Andersson et al. (1998) 1111,523 834
Synechocystis sp. ssp Kaneko et al. (1996) 3573,470 3169
Thermotoga maritima tm Nelson et al. (1999) 1860,725 1846
Treponema pallidum tp Fraser et al. (1998) 1138,011 1031
V ibrio cholerae*) vib Heidelberg et al. (2000) 2961,149 2736
+1072,315 +1092
Xylella fastidiosa xyf Simpson et al. (2000) 2679,306 2766
Archaebakterien Abku¨rzungen Referenz kbp Anzahl
Gene
Aeropyrum pernix aep Kawarabayasi et al. (1999) 1669,695 2694
Archaeoglobus fulgidus af Klenk et al. (1997) 2178,400 2420
Methanococcus jannaschii mj Bult et al. (1996) 1664,970 1715
Methanobacterium
thermoautotrophicum mth Smith et al. (1997) 1751,377 1869
Pyrococcus horikoshii ph Kawarabayasi et al. (1998) 1738,505 2064
Tabelle 2.2: U¨bersicht der 26 Bakterien bezu¨glich ihrer Klassifizierung, der ver-
wendeten Abku¨rzungen und der Referenz fu¨r die im Datensatz enthaltenen Ge-
ne. Unter den Eubakterien sind die Gruppierungen Gram-positiv, Mycoplasma-
Gruppe, Cyanobakterien, obligat parasitische Bakterien und Spirochaeten farb-
lich hervorgehoben. Bei den mit *) markierten Genomen handelt es sich um
Chromosom 1 und 2.
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Proteinalignments Anzahl der Positionen in den
Alignments mit Archae- und
Eubakterien
Anzahl der Positionen in den
Alignments mit Eubakterien
rpl1 259 252
rpl2 317 312
rpl3 430 302
rpl4 280 258
rpl5 232 202
rpl6 231 231
rpl7/12 140 138
rpl10 372 215
rpl11 193 164
rpl13 205 185
rpl14 157 137
rpl15 205 177
rpl17 210 213
rpl18 217 130
rpl22 249 218
rpl24 151 147
rps3 320 304
rps5 261 247
rps7 251 184
rps8 178 177
rps9 194 170
rps10 123 122
rps11 159 152
rps12 174 156
rps13 157 127
rps17 164 164
rps19 202 193
efg 794 733
eftu 563 527
nusg 526 522
rpoa 451 450
secY 617 517
Gesamtalignment 8982 8026
Tabelle 2.3: U¨bersicht der einzelnen Bakterien Alignments
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Abbildung 2.7: Die Tabelle gibt die konserviertesten Abschnitte des
Wa¨chtersha¨user Clusters Wa¨chtersha¨user (1998) ohne die Sulfolobus Ar-
ten wieder. Die Eintra¨ge in dieser Tabelle wurden gegenu¨ber dem Wa¨cht-
erha¨user Cluster in einigen Fa¨llen korrigiert und um die fehlenden Eintra¨ge
bei Thermotga erga¨nzt. Die Eintra¨ge haben folgende Bedeutungen: blau - Gen
ist im Cluster vorhanden; rot - Gen außerhalb des Clusters vorhanden; grau -
Gen im Genom nicht vorhanden. Die roten Pfeile markieren die Gene, die fu¨r
die Erstellung des ersten konkatenierten Datensatzes ausgewa¨hlt wurden.
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Abku¨rzung Referenz kbp Anzahl
Gene
Cyanidium caldarium can Vogel et al. (1996) 164,921 197
Chlorella vulgaris chl Wakasugi et al. (1997) 150,613 174
Cyanophora paradoxa cya Stirewalt et al. (1995) 135,599 149
Euglena gracilis eug Hallick et al. (1993) 143,172 66
Guillardia theta gui Douglas and Penny (1999) 121,524 147
Zea mays mai Maier et al. (1995) 140,384 111
Marchantia polymorpha mar Ohyama et al. (1986) 121,024 89
Mesostigma viride mes Lemieux et al. (2000) 118,360 105
Nephroselmis olivacea nep Turmel et al. (1999) 200,799 155
Nicotiana tabacum nic Shinozaki et al. (1986) 155,939 102
Odontella sinensis odo Kowallik et al. (1995) 119,704 140
Oenothera elata oen Hupfer et al. (2000) 159,443 123
Oryza sativa ory Hiratsuka et al. (1989) 134,525 108
Pinus thunbergii pin Wakasugi et al. (1994) 119,707 160
Porphyra purpurea por Reith and Mumholland (1995) 191,028 209
Synechocystis sp. syn Kaneko et al. (1996) 3573,470 3169
Tabelle 2.4: Der Plastidendatensatz entha¨lt 41 homologe Gene von der Cya-
nobakterie Synechocystis sp., 6 Landpflanzen und 10 Algenarten (darunter 2
Rotalgen, 1 Kieselalge, 2 Gru¨nalgen)
2.2.2 Der Plastidendatensatz
Als Gegenstand zur Untersuchung der Plastidenphylogenie umfaßt diese
Datenmenge 41 homologe Gene von 6 Landpflanzen, 10 Algenarten und der
Cyanobakterie Synechocystis sp. (vgl.Tabelle 2.4).
Aus den 15 vollsta¨ndig sequenzierten Chloroplastgenomen sowie den Synecho-
cystisgenom konnten nun die Proteine mit Hilfe der BLAST (GCG (1994))
Suche lokalisiert werden, die fu¨r alle 16 Organismen Homologe aufweisen. Eine
U¨bersicht zu den verschiedenen identifizierten 276 Proteinen der Chloroplastge-
nome bezu¨glich der Organismen gibt die Tabelle 2.5 wieder. Das Vorhandensein
eines Proteins ist durch ein + das Fehlen durch ein − markiert. Die farblich
hervorgehobenen Proteine weisen Homologe in allen Genomen auf. In fru¨heren
Analysen (Martin et al. (1998)) wurde fu¨r jedes dieser Proteine ein Datensatz
und daraus eine phylogenetischer Baum erstellt. Es zeigte sich, daß sich die
Topologien der blau markierten Proteine rpoB, rpoC1 und rpoC2 deutlich von
den u¨brigen, rot markierten Proteinen unterschieden. Aus diesem Grund wur-
den diese drei Proteine beim Erstellen des konkatenierten Datensatzes nicht
mehr beru¨cksichtigt.
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Z O N O P M E C N M O G P C C S
e r i e i a u h e e d u o a y y
a y c n n r g l p s o i r n a n
accA - - - - - - - - - - - - + + - +
accB - - - - - - - - - - - - + + - +
accD - - + + + + - + + - - - + + - +
acpP - - - - - - - - - - + + + + + +
apcA - - - - - - - - - - - - + + + +
apcB - - - - - - - - - - - - + + + +
apcD - - - - - - - - - - - - + + + +
apcE - - - - - - - - - - - - + + + +
apcF - - - - - - - - - - - - + + + +
argB - - - - - - - - - - - - + + - +
atpA + + + + + + + + + + + + + + + +
atpB + + + + + + + + + + + + + + + +
atpD - - - - - - - - - - + + + + + +
atpE + + + + + + + + + + + + + + + +
atpF + + + + + + + + + + + + + + + +
atpG - - - - - - - - - - + + + + + +
atpH + + + + + + + + + + + + + + + +
atpI + + + + + + + + + + + + + + - +
bas1 - - - - - - - - - - + - + - - +
bioY - - - - - - - - - - - - - - + +
carA - - - - - - - - - - - - + + - +
cbbX - - - - - - - - - - + + + + - -
ccsA + + + + + + - + + + + + + + + +
cemA + + + + + + - + + + - + + + - +
chlB - - - - + + - + + + - - + - + +
chlI - - - - - - + + + + + + + + + +
chlL - - - - + + - + + + - - + + + +
chlN - - - - + + - + + + - - + - + +
clpC - - - - - - - - - - + + + + - +
clpP + + + + + + - + + + - - - - + +
cobA - - - - - - - - - - - - - + - +
cpcA - - - - - - - - - - - - + + + +
cpcB - - - - - - - - - - - - + + + +
cpcG - - - - - - - - - - - - + + - +
cpeA - - - - - - - - - - - - + - - +
cpeB - - - - - - - - - - - + + - - +
crtE - - - - - - - - - - - - - - + +
cvuI - - - - - - - + + - - - - - - -
cysA - - - - - + - + + + - - - - - +
cysT - - - - - + - + + + - - - - - +
desA - - - - - - - - - - - - - + - +
dfr - - - - - - - - - - - - + + - +
dnaB - - - - - - - - - - + + + + - +
dnaK - - - - - - - - - - + + + + + +
dsbD - - - - - - - - - - - - + - - +
fabH - - - - - - - - - - - - + - - +
fdx - - - - - - - - - - - - + - - +
ftrB - - - - - - - - - - - + + + - +
ftsI - - - - - - - - + + - - - - - +
ftsH - - - - - - - - - - + + + + - +
ftsW - - - - - - - - + + - - - - + +
glnB - - - - - - - - - - - - + + - +
gltB - - - - - - - - - - - - + + - +
nodM - - - - - - - - - - - - - + - +
groEL - - - - - - - - - - + + + + + +
groES - - - - - - - - - - - - - - + +
hemA - - - - - - - - - - - - - - + +
hisH - - - - - - - - - - - - - + + +
hlpA - - - - - - - - - - - + - - - +
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Z O N O P M E C N M O G P C C S
e r i e i a u h e e d u o a y y
a y c n n r g l p s o i r n a n
ilvB - - - - - - - - - - - + + + - +
ilvH - - - - - - - - - - - + + + - +
infA + + + - + + - + + + - - - - - +
infB - - - - - - - - - - - + + - - +
infC - - - - - - - - - - - - + + - +
lipB - - - - - - - - - - - - - + - +
lpxA - - - - - - - - - - - - - + - +
lpxC - - - - - - - - - - - - - + - +
matK + + + + + + - - - - - - - - - -
menA - - - - - - - - - - - - - + - +
menB - - - - - - - - - - - - - + - +
menC - - - - - - - - - - - - - + - -
menD - - - - - - - - - - - - - + - +
menE - - - - - - - - - - - - - + - +
menF - - - - - - - - - - - - - + - +
minD - - - - - - - + + + - + - - - +
minE - - - - - - - + - - - + - - - +
mntA - - - - - - - - - - - - - - + +
mntB - - - - - - - - - - - - - - + +
moeB - - - - - - - - - - - - + + - +
nadA - - - - - - - - - - - - - - + +
nblA - - - - - - - - - - - - + + - +
ndhA + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhB + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhC + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhD + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhE + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhF + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhG + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhH + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhI + + + + - + - - + + - - - - - +
ndhJ + + + + - + - - - + - - - - - +
ndhK + + + + - + - - + + - - - - - +
ntcA - - - - - - - - - - - - + + - +
odpA - - - - - - - - - - - - + + - +
odpB - - - - - - - - - + - - + + - +
pbsA - - - - - - - - - - - + + - - +
petA + + + + + + - + + + + + + + + +
petB + + + + + + + + + + + + + + + +
petD + + + + + + - + + + + + + + + +
petF - - - - - - - - - - + + + + + +
petG + + + + + + + + + + + + + + + +
petJ - - - - - - - - - - - - + + - +
petL + + + + + + - + + + + + + - + (+)
petM - - - - - - - - - - + + + + + +
pgmA - - - - - - - - - - - - + - - +
preA - - - - - - - - - - - - + + + +
psaA + + + + + + + + + + + + + + + +
psaB + + + + + + + + + + + + + + + +
psaC + + + + + + + + + + + + + + + +
psaD - - - - - - - - - - + + + + - +
psaF - - - - - - - - - - + + + + + +
psaI + + + + + + - + + + + + + + + +
psaJ + + + + + + + + + + + + + + + +
psaK - - - - - - - - - - - + + + - +
psaL - - - - - - - - - - + + + + - +
psaM - - - - + + + + - + + + + + + +
psbA + + + + + + + + + + + + + + + +
psbB + + + + + + + + + + + + + + + +
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Z O N O P M E C N M O G P C C S
e r i e i a u h e e d u o a y y
a y c n n r g l p s o i r n a n
psbC + + + + + + + + + + + + + + + +
psbD + + + + + + + + + + + + + + + +
psbE + + + + + + + + + + + + + + + +
psbF + + + + + + + + + + + + + + + +
psbH + + + + + + + + + + + + + + + +
psbI + + + + + + + + + + + + + + + +
psbJ + + + + + + + + + + + + + + + +
psbK + + + + + + + + + + + + + + + +
psbL + + + + + + + + + + + + + + + +
psbM + + + + + + - + + + - - - - + +
psbN + + + + + + + + + + + + + + + +
psbT + + + + + + + + + + + + + + + +
psbV - - - - - - - - - - + + + + + +
psbX - - - - - - - - - - + + + - + +
rbcLg + + + + + + + + + + - - - - + +
rbcLr - - - - - - - - - - + + + + - (+)
rbcR - - - - - - - - - - + + + + + +
rbcSg - - - - - - - - - - - - - - + +
rbcSr - - - - - - - - - - + + + + - (+)
rdpO - - - - - - + - - - - - - - - (+)
rpl1 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl2 + + + + + + + + + + + + + + + +
rpl3 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl4 - - - - - - - - - - + + + + - +
rpl5 - - - - - - + + + + + + + + + +
rpl6 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl9 - - - - - - - - - - - - + - - +
rpl11 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl12 - - - - - - + + + - + + + + + +
rpl13 - - - - - - - - - - + + + + - +
rpl14 + + + + + + + + + + + + + + + +
rpl16 + + + + + + + + + + + + + + + +
rpl18 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl19 - - - - - - - + + + + + + + + +
rpl20 + + + + + + + + + + + + + + + +
rpl21 - - - - - + - - - - + + + + + +
rpl22 + + + + + + + - - + + + + + + +
rpl23 + + + + + + + + + + + + + + - +
rpl24 - - - - - - - - - - + + + + - +
rpl27 - - - - - - - - - - + + + + - +
rpl28 - - - - - - - - - - - - + + + +
rpl29 - - - - - - - - - - + + + + - +
rpl31 - - - - - - - - - - + + + + - +
rpl32 + + + + + + + + + + + + + + - +
rpl33 + + + + + + - - - + + + + + + +
rpl34 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl35 - - - - - - - - - - + + + + + +
rpl36 + + + + + + + + + + + + + + + +
rpoA + + + + + + - + + + + + + + + +
rpoB + + + + + + + + + + + + + + + +
rpoC1 + + + + + + + + + + + + + + + +
rpoC2 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps1 - - - - - - - - - - - - + - - +
rps2 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps3 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps4 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps5 - - - - - - - - - - + + + + + +
rps6 - - - - - - - - - - + + + + + +
rps7 + + + + + + + + + + + + + + + +
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Z O N O P M E C N M O G P C C S
e r i e i a u h e e d u o a y y
a y c n n r g l p s o i r n a n
rps8 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps9 - - - - - - + + + + + + + + + +
rps10 - - - - - - - - - - + + + + + +
rps11 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps12 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps13 - - - - - - - - - - + + + + + +
rps14 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps15 + + + + + + - - - + - - - - - +
rps16 + + + + - - - - - + + + + + + +
rps17 - - - - - - - - - - + + + - + +
rps18 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps19 + + + + + + + + + + + + + + + +
rps20 - - - - - - - - - - + + + - + +
secA - - - - - - - - - - + + + + - +
secY - - - - - - - - - - + + + + + +
syfB - - - - - - - - - - - - + - - +
syh - - - - - - - - - - - - + - - +
thdF - - - - - - - - - - - - - + - +
thiG - - - - - - - - - - + - + + - +
trpA - - - - - - - - - - - - + + - +
trpG - - - - - - - - - - - - + + + +
trxA - - - - - - - - - - - - + + - +
tsf - - - - - - - - - - - + + + - +
tufA - - - - - - + + + + + + + + + +
upp - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf1 - - + + + + - - + + - - - - - -
ycf2 - - + + + + - - + + - - - - - -
ycf3 + + + + + + - + + + + + + + + +
ycf4 + + + + + + + + + + + + + + + +
ycf6 + + + + + + - - + + + + + + + +
ycf9 + + + + + + + + + + + + + + + +
ycf12 - - - - + + + + + + + + + + + +
ycf13 - - - - - - + - - - - - - - - (+)
ycf15 + - + - - - - - - - - - - - - -
ycf16 - - - - - - - - - - + + + + + +
ycf17 - - - - - - - - - - - + + + + +
ycf19 - - - - - - - - - - - + + + - +
ycf20 - - - - - - - - - + - + + + - +
ycf21 - - - - - - - - - - - - + - + +
ycf22 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf23 - - - - - - - - - - - - + + + +
ycf24 - - - - - - - - - - + + + + + +
ycf27 - - - - - - - - - - - + + + + +
ycf29 - - - - - - - - - - - + + + + +
ycf32 - - - - - - - - - - + + + + + +
ycf33 - - - - - - - - - - + + + - + +
ycf34 - - - - - - - - - - - - + - + +
ycf35 - - - - - - - - - - + + + - + +
ycf36 - - - - - - - - - - - + + - + +
ycf37 - - - - - - - - - - - + + + + +
ycf38 - - - - - - - - - - - - + - + +
ycf39 - - - - - - - - - - + + + - + +
ycf40 - - - - - - - - - - + - + + - +
ycf41 - - - - - - - - - - + - + - - +
ycf43 - - - - - - - - - - + + + + - +
ycf44 - - - - - - - - - - + + + + - +
ycf45 - - - - - - - - - - + - + + - +
ycf46 - - - - - - - - - - + + + + - +
ycf47 - - - - - - - - - - + + + - - +
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Z O N O P M E C N M O G P C C S
e r i e i a u h e e d u o a y y
a y c n n r g l p s o i r n a n
ycf48 - - - - - - - - - - - - - - + +
ycf49 - - - - - - - - - - - - - + + +
ycf50 - - - - - - - - - - - - - - + +
ycf51 - - - - - - - - - - - - - - + +
ycf52 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf53 - - - - - - - - - - - - + + - +
ycf54 - - - - - - - - - - - - + + - +
ycf55 - - - - - - - - - - - - + + - +
ycf56 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf57 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf58 - - - - - - - - - - - - + + - +
ycf59 - - - - - - - - - - - - + + - +
ycf60 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf61 - - - - - - - - - + - + + + - +
ycf62 - - - - - - - + + + - - + + - +
ycf63 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf64 - - - - - - - - - - - - + - - +
ycf65 - - - - - - - - - + - + + + - +
ycf66 - - - - - + - - - + + - - - - +
ycf67 - - - - - - + - - - - - - - - -
ycf68 + + - - + - - - - - - - - - - -
ycf69 + + + - - - - - - - - - - - - -
ycf70 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf71 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf72 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf73 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf74 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf75 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf76 + + - - - - - - - - - - - - - -
ycf77 - - - - - - - + - - - - - - - -
ycf78 - - - - - - - + + + - - - - - -
ycf79 - - - - - - - - - - + + + + + +
ycf80 - - - - - - - - - - - + + + - -
ycf81 - - - - - - - - + + - - - - - +
ycf82 - - - - - - - - - - - - - + - +
ycf83 - - - - - - - - - - - - - + - +
ycf84 - - - - - - - - - - - - - + - +
rne - - - - - - - - + - - + + - - +
rnpB - - - - - - - - + - - - + - + +
Tabelle 2.5: Kodierung der Proteine in sequenzierten Chloroplastengenomen
und der Cyanobakterie Synechocystis. Mit + wird das Vorhandensein, mit −
die Abwesenheit der Proteine in den Genomen markiert. Die Proteine, die in al-
len Genomen Homologe ausweisen sind farblich hervorgehoben. Aus den mit rot
markierten Proteinen ist das konkatenierte Alignment zusammengesetzt. Die
Alignments der mit blau hervorgehobenen Proteine rpoB, rpoC1 und rpoC2
sind nicht Bestandteil des konkatenierten Datensatzes. Wie in Martin et al.
(1998) beschrieben, ergaben phylogenetische Untersuchungen der einzelnen Pro-
teinalignments fu¨r diese 3 Proteine Topologien, die im Widerspruch zu den u¨bri-
gen Ba¨umen der Proteindatensa¨tze stehen. Zea - Zea mays, Ory -Oryza sativa,
Nic - Nicotiana tabacum, Oen - Oenothera elata, Pin - Pinus thunbergii, Mar
- Marchantia polymorpha, Eug - Euglena gracilis, Chl - Chlorella vulgaris,
Nep - Nephroselmis olivacea, Mes - Mesostigma viride, Odo - Odontella
sinensis, Gui - Guillardia theta, Por - Porphyra purpurea, Can - Cyanidium
caldarium, Cya - Cyanophora paradoxa, Syn - Synechocystis sp.
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Proteinalignments Anzahl der Positio-
nen im Alignment
Proteinalignments Anzahl der Positio-
nen im Alignment
atpa 507 psbl 39
atpb 501 psbn 45
atpe 143 psbt 35
atpf 192 rpl2 29
atph 82 rpl14 124
petb 222 rpl16 143
petg 39 rpl20 131
psaa 755 rpl36 48
psab 738 rps2 279
psac 82 rps3 291
psaj 45 rps4 215
psba 361 rps7 159
psbb 509 rps8 148
psbc 487 rps11 146
psbd 355 rps12 12
psbe 85 rps14 103
psbf 44 rps18 175
psbh 82 rps19 96
psbi 53 ycf4 214
psbj 42 ycf9 110
psbk 61 Gesamtalignment 8308
Tabelle 2.6: U¨bersicht der einzelnen Alignments plastida¨rer Proteine
Das Plastidenalignment wurde wie im vorherigen Abschnitt beschrieben
erstellt. Aufbauend auf den Datensa¨tzen, die als Grundlage fu¨r die Analysen
in Martin et al. (1998) sowie Stoebe et al. (1999) dienten, entstand dieser
Datensatz durch Erga¨nzung aktuell vero¨ffentlichter Plastidengenome (siehe
auch Tabelle 2.4).
Die 41 Proteinalignments aus denen sich das Plastidenalignment zusammen-
setzt ist unter der Angabe der jeweiligen Positionenanzahl in Tabelle 2.6
dargestellt.
Kapitel 3
Ergebnisse
Wie im vorherigen Kapitel beschrieben handelt es sich bei den Datensa¨tzen
um konkatenierte Proteinalignments. Die einzelnen Proteine eines Genoms
unterlagen unterschiedlichen Evolutionsprozessen. Somit lassen einzeln unter-
suchte Proteinalignments nur schwer Ru¨ckschlu¨sse auf die phylogenetischen
Beziehungen zwischen den zu vergleichenden Spezies zu. Die Konkatenierung
der Proteindaten zu einem einzigen Datensatz wirkt diesem Problem entgegen,
weil so die verschiedenen phylogenetischen Informationen der einzelnen Daten
vereinigt werden. Allerdings bleiben die sto¨renden Einflu¨sse von Insertionen,
Deletionen und Ru¨cksubstitutionen von Aminosa¨uren bei der phylogenetischen
Rekonstruktion weiterhin erhalten.
Die in diesem Kapitel durchgefu¨hrten Untersuchungen haben neben der
Erstellung der phylogenetischen Beziehungen der Spezies das Ziel, durch
Kombination und Gegenu¨berstellung der in den vorangegangenen Kapiteln
vorgestellten Methoden die Mo¨glichkeiten zur Lokalisierung solcher sto¨renden
Sequenzdaten zu ergru¨nden.
3.1 Untersuchungsschritte
Im ersten Schritt wurden die Datensa¨tze mit dem Programm SORTAL sortiert
(vgl. 2.1.4.2).
Der zweite Schritt beinhaltete die RASA Analyse (2.1.3). Der tRasa Wert
wurde jeweils fu¨r den gesamten Datensatz und fu¨r jede einzelne Variabi-
lita¨tsgruppe berechnet. Die Alignmentabschnitte der Variabilita¨tsgruppen,
deren tRasa Wert u¨ber dem Schwellwert tCrit lag und somit ein signifikantes
phylogenetische Signal beinhalten bildeten das RASA Alignment (vgl. 2.1.4.4).
Im folgendem dritten Schritt wurden jeweils aus den sortiertem kompletten
und aus dem RASA Datensatz Ba¨ume unter der Verwendung der Programme
PROTDET und PBL (vgl. 2.1.4.3) rekonstruiert.
35
KAPITEL 3. ERGEBNISSE 36
Bei PBL wurden mit der PROTML Option Ba¨ume aus dem gesamten
Alignment und jeweils nach Reduzierung um die ho¨chste Variabilita¨tsklas-
se erstellt. Fu¨r das komplette Alignment erfolgte mit der downweighting
Option des PROTDET Programms die Berechnung von 11 Distanzmatrizen
und die daraus resultierenden Baum-Spektren. Diese Option fiel bei der Ana-
lyse des RASA Alignments aufgrunde der fehlenden konstanten Positionen weg.
Die besten Splits wurden jeweils aus den Spektren mit der closest tree
selection ausgewa¨hlt.
3.2 Auswertung der Bakteriendatensa¨tze
3.2.1 Der Archae- und Eubakteriendatensatz
Zuna¨chst wurde der Datensatz untersucht, der sowohl Archae- und Eubakterien
umfaßt (vgl. Tabelle 2.3). Durch Sortierung der Positionen mit dem Programm
SORTAL ließ sich die Gro¨ße der einzelnen Variabilita¨tsgruppen ablesen (vgl.
Tabelle 3.1). Die Ergebnisse der daraufhin durchgefu¨hrten RASA Untersuchung
zeigen die Abbildungen 3.1 und 3.2.
Variabilita¨tsgruppe 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
Anzahl der Positionen 284 527 643 719 671 667 594 511 434 345
Variabilita¨tsgruppe 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
Anzahl der Positionen 223 130 133 62 45 31 34 28 32 2869
Tabelle 3.1: U¨bersicht der Variabilita¨tsgruppen des Archae-/ Eubakterienali-
gnments
Die Abbildung 3.1 zeigt die tRasa Werte bezu¨glich der einzelnen Variabi-
lita¨tsgruppen. Die Zahlen in den Klammern geben die jeweilige Anzahl der
Positionen der Variabilita¨tsgruppen wieder. Durch die blaue Linie ist der
Schwellwert tCrit markiert. Neben den tRasa Werten der Gruppen 18 und 20
liegen wider Erwarten die tRasa Werte bei den Gruppen mit den niedrigen
Variabilita¨ten 2 bis 9 unterhalb des kritischen Schwellwertes tCrit und
enthalten somit laut der RASA Definition kein eindeutiges phylogenetisches
Signal. Dies steht im Gegensatz zu der Annahme, daß gerade Positionen mit
niedriger Variabilita¨t bessere phylogenetische Informationen enthalten als sehr
variable Positionen.
In den Diagrammen in Abbildung 3.2 sind fu¨r jede einzelne Variabilita¨tsgruppe
die Werte RASAij u¨ber den Eij Werten als Kreuze, die Ausgleichsgerade
als gru¨ne gestrichelte Linie und die Nullgerade als blaue gestrichelte Linie
markiert. Bei den farblich in gru¨n hervorgehobenen Kreuzen handelt es sich
um Sequenzpaare i,j, wobei i und j fu¨r jeweils ein Archaebakterium stehen.
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Betrachtet man die Abbildungen 3.2 a bis i, die die einzelnen RASA Diagramme
fu¨r die Variabilita¨tsgruppen 2 bis 9 zeigen, so ist zu erkennen, daß die gru¨nen
Kreuze deutlich oberhalb der Geraden und der u¨brigen Kreuze liegen. Dies
bedeutet, daß sich selbst in den niedrigen Variabilita¨tsgruppen die Proteine
die Archaebakterien zum einen sehr a¨hnlich sind und sich zum anderen sehr
stark von den u¨brigen Eubakterien unterscheiden.
Wie im zweiten Kapitel beschrieben, fu¨hren gerade solche langen A¨ste bei der
RASA Analyse zu Problemen. Durch solche sehr stark abweichenden Werte
wird die Steigung der Ausgleichgeraden β erho¨ht. Der Einfluß auf die Bestim-
mung der Nullgeradensteigung β0 ist noch extremer, weil sich die Steigung aus
dem Mittelwert der einzelnen Steigungen der Permutationsalignments bildet
(vgl. Abschnitt 2.1.4). Dies hat zur Folge, daß β0 einen gro¨ßeren oder fast
genauso großen Wert wie β annimmt und sich aus den Formeln in Abschnitt
2.1.4 fu¨r tRasa ein negativer bzw. ein sehr kleiner Wert ergibt.
Die Archaebakterien, die sich sehr stark von den Eubakterien unterscheiden,
sind die bei diesem Datensatz folglich die Ursache fu¨r die niedrigen tRasa
Werte in den unteren Variabilita¨tsgruppen. Um diesem RASA Problem entge-
genzutreten, blieb als einzige Mo¨glichkeit, sich bei den folgenden Analysen nur
auf die Eubakterien zu beschra¨nken. Es wurden hierzu die Proteinalignments
neu erstellt und zu einen neuen Datensatz aneinandergefu¨gt (siehe Tabelle 2.3).
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Abbildung 3.1: RASA-Analyse des Datensatzes mit Archae- und Eubakterien:
Verteilung von tRasa in Abha¨ngigkeit zur Variabilita¨t.
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Abbildung 3.2: RASA-Analyse der Variabilita¨tsgruppen 2 (a) bis 11 (j) des
Archae- und Eubakterien Alignments. Die Kreuze stellen die Abha¨ngigkeit von
Anzahl der Paare zu Anzahl der Triplets fu¨r alle Sequenzpaare dar. Mit den
gru¨nen Kreuzen sind Sequenzpaare hervorgehoben, bei denen es sich um ein Ar-
chaebakterienpaar handelt. Die Ausgleichsgerade ist blau, die Nullgerade pink
dargestellt.
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3.2.2 Der Eubakteriendatensatz
Fu¨r die in Tabelle 2.3 aufgefu¨hrten 32 Proteine wurden aus den entsprechenden
Sequenzen der 21 Eubakterien neue Alignments mit CLUSTALW erstellt,
aneinandergefu¨gt und mit dem Programm SORTAL nach Variabilita¨ten
sortiert. Die Anzahl der Positionen betrug im Gegensatz zu dem Archae-
/Eubakterien mit 8982 nur noch 8026 Positionen. Die Gro¨ßen der einzelnen
Variabilita¨tsgruppen sind Tabelle 3.2 dargestellt.
Variabilita¨tsgruppe 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
Anzahl der Positionen 679 863 830 806 678 578 493 414 291 170
Variabilita¨tsgruppe 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
Anzahl der Positionen 100 66 45 25 31 50 37 64 118 1688
Tabelle 3.2: U¨bersicht der Variabilita¨tsgruppen des Eubakterienalignments
Die Ergebnisse der RASA Analyse der einzelnen Variabilita¨tsklassen des Eubak-
teriendatensatzes geben die Abbildungen 3.3 bis 3.5 wieder. Die tRasa Werte
im Diagramm 3.3 zeigen, daß alle Variabilita¨tsgruppen außer 2, 3, 13, 14, 19 und
20 den RASA Test bestehen und somit ein eindeutiges phylogenetisches Signal
enthalten. Nach der Hinwegnahme des langen Archaebakerien Astes unterlegt
RASA die Annahme, daß gerade die niedrigen Variabilita¨tsgruppen phylogene-
tische Information beinhalten. Fu¨r den gesamten Datensatz weißt die RASA
Analyse ebenfalls das Vorhandensein eindeutiger phylogenetischer Signale auf.
In den Diagrammen la¨ßt sich auch keine eindeutige ” Ausreißergruppe“ wie die
der Archaebakterien in den Abbildungen 3.2 erkennen.
Das anhand des Diagrammes 3.3 erstellte RASA Alignment entha¨lt die
Variabilita¨tsgruppen 4 bis 12 und 15 bis 18. Mit dem gesamten und mit dem
RASA Alignment wurden wie im vorhergehenden Abschnitt beschrieben zwei
Untersuchungen vorgenommen. Zum einen die PROTML Analysen von jeweils
den beiden Datensa¨tzen und nach der Reduzierung um die ho¨chste Variabi-
lita¨tsgruppe. Zum anderen erfolgte die Auswertung der beiden Datensa¨tze mit
dem Programm PROTDET. Bei dem vollsta¨ndigen Datensatz wurde dabei die
downweight Option angewendet.
Die aus den zwei Datensa¨tzen erstellten Abstammungsba¨ume sind in Ab-
bildung 3.6 zu sehen. Der Baum in 3.6a) wurde sowohl aus dem gesamten
Original- als auch aus dem RASA-Alignment mit PROTML rekonstruiert. Der
PROTDET Baum aus dem gesamten urspru¨nglichen Alignment ist in 3.6 b)
und aus dem RASA Alignment in 3.6 c) zu sehen.
Nach der Reduzierung um die jeweils ho¨chste Variabilita¨tsgruppe entspricht
die Topologie der PROTML Untersuchung des urspru¨nglichen Datensatzes bis
zur Reduzierung um die Variabilita¨tsgruppe 5 jener in 3.6 a). Bei dem RASA
Alignment stimmen die ML-Topologien bis auf die letzten 4 Reduzierungs-
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Abbildung 3.3: RASA-Analyse des Eubakterien-Datensatzes: Verteilung von
tRasa in Abha¨ngigkeit zur Variabilita¨t
schritte mit dem ML Baum in Abbildung 3.6 a) u¨berein. Bei der downweight
Option von PROTDET ergab sich in den 11 Schritten keine A¨nderung zur
Topologie in Abbildung 3.6 b).
Die drei Topologien stimmen in den folgenden 6 Teilba¨umen u¨berein:
i. Chlamydia Gruppe: (cp, ct)
ii. Spirochaeten: (bb, tp)
iii. (cj, hp)
iv. (aae, tm)
v. ((mg,mp), bs)
vi. (((ec, hi), vib), pae)
Der Ast ((((((ec, hi), vib), pae), nm), xyf), rp) ist sowohl in den ML Ba¨umen
sowie in dem PROTDET Baum des urspru¨nglichen Datensatzes enthalten. Bei
dem PROTDET Baum des RASA Alignments haben lediglich Neisseria und
Xyella die Positionen getauscht und Rickettsia ist gemeinsam mit iii.) an ei-
nem Ast zu finden. Weitere Unterschiede dieser PROTDET Topologie in Abbil-
dung 3.6 c) zu den anderen zwei Topologien sind die Positionen den Teilba¨umen
i.), ii.) und iv.).
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Abbildung 3.4: RASA-Analyse der Variabilita¨tsgruppen 2 (a) bis 11 (j) des
Eubakterien Alignments. Die Kreuze stellen die Abha¨ngigkeit von Anzahl der
Paare zu Anzahl der Triplets fu¨r alle Sequenzpaare dar. Die Ausgleichsgerade
ist gru¨n, die Nullgerade blau dargestellt.
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Abbildung 3.5: RASA-Analyse der Variabilita¨tsgruppen 12 (a) bis 20 (i) des
Eubakterien Alignments. Die Kreuze stellen die Abha¨ngigkeit von Anzahl der
Paare zu Anzahl der Triplets fu¨r alle Sequenzpaare dar. Die Ausgleichsgerade
ist gru¨n, die Nullgerade blau dargestellt.
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Abbildung 3.6: Phylogenetische Ba¨ume des Eubakteriendatensatzes. a) ML
Baum erstellt aus dem urspru¨nglichen und dem RASA Datensatz mit
PROTML. b) PROTDET Baum des kompletten Datensatzes. c) PROTDET
Baum des RASA Datensatzes
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Sind in den Ba¨umen 3.6 a),b) die Chlamydia Gruppe (i) und die Spirochaeten
(ii) noch am selben Ast zu finden, so bildet i.) gemeinsam mit Synechocystis
und iv.) einen Teilbaum. Die Spirochaeten (ii) sind zusammen mit v.) an einem
Teilbaum zu lokalisieren.
Neben der Plazierung des Astes iv.) unterscheiden sich die drei Topologien in
den Positionen von Deinococcuus, Mycobacterium und Synechocystis. In den
ML Ba¨umen ist der Ast mit ((syn,mtu), der) enthalten. In den PROTDET
Ba¨umen sind hingegen Deinococcuus und Mycobacterium direkt benachbart.
Aus der PROTDET Analyse des urspru¨nglichen Datensatzes ist Synechocystis
noch am selben Ast wie dieses Paar zu finden und bei der Topologie des
RASA Alignments gemeinsam mit der Chlamydia Gruppe (i), wie bereits oben
erwa¨hnt wurde.
Bei der Reduzierung um die jeweils ho¨chste Variabilita¨tsgruppe erstellte
PROTML bis zur Reduzierung der Variabilita¨t 8 den oben beschriebenen
Baum. In den folgenden drei Schritten beinhalten die jeweiligen Topologien
anstatt ((syn,mtu), der) den Ast ((der,mtu),mtu). In den letzten drei Schrit-
ten wechseln mit Ausnahme der Teilba¨ume ((((ec, hi), vib), pae), xyf), i), ii),
iii), iv) sowie der Mycoplasma Gruppe alle A¨ste ihre Positionen.
Bei der ML Analyse des RASA Alignments ergab bis zum 9. Reduzierungs-
schritt, die Reduzierung um Variabilita¨tsgruppe 8, die Topologie in 3.6 a). In
den folgenden drei Schritten a¨nderten nur Deinococcuus, Mycobacterium und
Synechocystis ihre Positionen. Nach dem letzten Schritt beinhaltete das Ali-
gnment nur noch die Variabilita¨tsgruppe 3. Der daraus erstellte ML Baum
enthielt von der beschriebenen ML Topologie nur noch die A¨ste i) - v) und
((((ec, hi), vib), pae), xyf).
3.2.2.1 Qualitativer Vergleich der erstellten Eubakterienba¨ume
Wie im vorhergehenden Abschnitt beschrieben, wurden mit den Programmen
PROTDET und PROTML fu¨r den gesamten und den RASA Datensatz drei
verschiedene Topologien erstellt (vgl. Abbildung 3.6). Die Topologien der der
ML Ba¨ume waren dabei fu¨r beide Datensa¨tze identisch (vgl. Abbildung 3.6
a)). Die Topologien der PROTDET Ba¨ume des gesamten und des RASA
Datensatzes unterschieden sich untereinander und wiesen zudem Differenzen
zur ML Topologie auf(vgl. Abbildung 3.6 b) und c)).
Die drei Topologien werfen nun zum einen die Frage auf, ob sich die Redu-
zierung des Datensatzes mit Hilfe der Variabilita¨tseinteilung und der RASA
Methode auf das RASA Alignment wirklich bei der Lokalisierung phyloge-
netisch informativer Daten eignet. Zum anderen ist auch die Qualita¨t der
Topologien in Abha¨ngigkeit der Rekonstrutkionsmethoden zu beru¨cksichtigen.
Zuna¨chst soll die ML Topologie betrachtet werden. Ausgehend von einer
NJ Topologie wurde mit dem Local Rearrangement Prinzip der ML Baum
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erstellt. Bei diesem Vorgehen wird fu¨r die entsprechenden Teilba¨ume eine
lokale Wahrscheinlichkeit berechnet. Diese wird auch LBP (Local Bootstrap
Probability) genannt. Der entgu¨ltige ML Baum setzt sich aus den wahrschein-
lichsten Teilba¨umen zusammen.
Die zwei ML Topologien sind zwar identisch, allerdings unterscheiden sich
die LBPs fu¨r einige Teilba¨ume. Die Tabelle 3.3 gibt die LBPs der einzelnen
Teilba¨ume beider ML Ba¨ume wieder.
Alle A¨ste, die in der Topologie des gesamten Datensatzes mit den LBP von
100% bzw. knapp 100% rekonstruiert werden, haben auch bei der Topologie
des RASA Alignments einen Wert von 100% bzw. knapp 100%. Mit einer
Ausnahme geho¨ren die A¨ste zu den ”sicheren“ A¨sten, an denen Teilba¨ume mit
einem OTU Paar liegen.
Die Ausnahme (mtu, syn) stellt mit 58% allerdings deutlich einen ”kritischen“
Ast dar. Bei der Rekonstruktion des ML Baums aus dem RASA Datensatz
weißt dieser Ast einen ”sicheren“ Wert von 76 % auf. Dafu¨r sinkt aber der Ast
((mtu, syn), der) von 94% deutlich auf nur 75%. Ebenfalls verschlechterte sich
der Ast ((((mg,mp), bs), ((mtu, syn), der)), (aae, tm)) eindeutig von 81% auf
69%.
Die Positionierung von Synechocystis, Deinococcus undMycobacterium stellt
wie bereits beschrieben einen markanten Unterschied zwischen den ML und den
PROTDET Topologien dar. So bildet in den PROTDET Ba¨umen Deinococcus
und Mycobacterium ein direktes OTU Paar. Die NJ Topologie, die als
Ausgangstopologie fu¨r das Local Rearrangement mit PROTML verwendet
wurde, weißt ebenfalls dieses OTU Paar auf. Allerdings ergeben sich fu¨r dieses
Paar sowohl fu¨r das urspru¨ngliche sowie fu¨r das RASA Alignment deutlich
geringere LBPWerte (bei den jeweils kompletten Datensa¨tzen jeweils nur 15 %).
Diese beiden mo¨glichen A¨ste lassen sich bei PROTDET anhand der be-
rechneten Frequenzen vergleichen. In Tabelle 3.4 sind alle Splits, die in
dem beiden PROTDET und in den PROTML Analysen erstellt worden
sind, aufgefu¨hrt. Die Frequenzen der Splits sind in den Diagrammen 3.7 a)
bezu¨glich des gesamten und 3.7 b) bezu¨glich des RASA Datensatzes dargestellt.
Im Vergleich der Diagramme ist gut zu erkennen, daß die Frequenzen der Splits
des PROTDET Baumes aus dem RASA Alignment deutlich ho¨her sind, als die
des gesamten Datensatzes. Auch die Splits 13, 14, 16 weisen zum Teil deutlich
gro¨ßere Frequenzen bei der PROTDET Analyse des RASA Datensatzes auf als
bei der des gesamten Datensatzes, obwohl sie in der Topologie nicht vorhanden
sind (vgl. Abbildung 3.7 und Tabelle 3.4). Dafu¨r ergeben sich fu¨r die Splits
26, 27 und 28, die nur in der ML Topologie zu finden sind niedrigere Frequenzen.
Um die Positionierung von Synechocystis, Deinococcus und Mycobacterium
anhand der PROTDET Frequenzen vergleichen zu ko¨nnen, mu¨ssen die Splits
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LBP - gesamte Daten LBP - RASA Daten
(aae, tm) 100 100
(mg,mp) 100 100
((mg,mp), bs) 100 99
(mtu, syn) 58 76
((mtu, syn), der) 94 75
(((mg,mp), bs), ((mtu, syn), der)) 96 98
((((mg,mp), bs), ((mtu, syn), der)), (aae, tm)) 81 69
(bb, tp) 100 100
(cp, ct) 100 100
((bb, tp)(cp, ct)) 100 98
(((((mg,mp), bs), ((mtu, syn), der)), (aae, tm)),
((bb, tp)(cp, ct))) 98 98
(cj, hp) 100 100
(ec, hi) 100 100
((ec, hi), vib) 100 100
(((ec, hi), vib), pae) 100 100
(((((ec, hi), vib), pae), xyf), )nm) 100 96
((((((ec, hi), vib), pae), xyf), )nm), rp) 100 100
Tabelle 3.3: Die ML Topologie umfaßt 17 A¨ste. Die LBP Werte dieser A¨ste sind
fu¨r den gesamten Datensatz in der mittleren und die des RASA Datensatzes in
der dritten Spalte aufgefu¨hrt.
15, 26, 12 und 19 betrachtet werden. Fu¨r den von den der ML Analyse
erstellten Split 26 (mtu, syn) ergeben sich gegenu¨ber dem PROTDET Split
(der,mtu) wesentlich niedrigere Frequenzen. Im Falle des RASA Alignments
ist die Frequenz des Splits 26 sogar negativ ( 3.7 b)). Die Positionierung von
Synechocystis am Chlamydia Ast (Splits 19) erha¨lt nur bei der PROTDET
Topologie des RASA Datensatzes eine deutlich gro¨ßere Frequenz als Split 12.
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# Split
1 (mg,mp)
2 (cp, ct)
3 (cj, hp)
4 (bb, tp)
5 (ec, hi, nm, pae, vib, xyf)
6 (ec, hi, vib)
7 (aae, tm)
8 (ec, hi, pae, vib)
9 (ec, hi, nm, pae, rp, vib, xyf)
10 (bs,mg,mp)
11 (ec, hi)
12 (der,mtu, syn)
13 (bb, cp, ct, tp)
14 (ec, hi, pae, vib, xyf)
15 (der,mtu)
16 (bb, bs, cp, ct,mg,mp, tp)
17 (bb, bs, cj, cp, ct, hp,mg,mp, tp)
18 (aae, ec, hi, nm, pae, rp, tm, vib, xyf)
19 (cp, ct, syn)
20 (ec, hi, nm, pae, vib)
21 (bb, bs,mg,mp, tp)
22 (cj, hp, rp)
23 (aae, bb, bs, cp, ct,mg,mp, syn, tm, tp)
24 ((aae, cp, ct, syn, tm)
25 (der, ec, hi,mtu, nm, pae, vib, xyf)
26 (mtu, syn)
27 (bs, der,mg,mp,mtu, syn)
28 (aae, bs, der,mg,mp,mtu, syn, tm)
29 (aae, bb, bs, der,mg,mp,mtu, syn, tm, tp)
Tabelle 3.4: Die Splits 1 bis 18 sind im PROTDET Baum des gesamten Eu-
bakteriendatensatzes enthalten. Der PROTDET Baum des RASA Alignments
setzt sich aus den Splits 1 bis 8, 10, 11, 15, 19 bis 25 zusammen. Die Splits
26 bis 29 sind in der ML Topologie, aber nicht in den PROTDET Topologien
enthalten. Die Zuordnung der Splits zu den Nummern erfolgte bezu¨glich der
Diagramme in 3.7
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Abbildung 3.7: Die Frequenzen der Splits, die in Tabelle 3.4 aufgefu¨hrt sind,
wurden mit PROTDET fu¨r das gesamte (a) und das RASA Alignment (b)
erstellt. Die Splits des gesamten Datensatzes sind in (a) und (b) rot und die
des RASA Datensatzes lila markiert. Die gru¨nen Balken der Splits 26 bis 29
stehen fu¨r die Frequenzen der Splits, die in der ML Topologie nicht aber in den
PROTDET Topolgien enthalten sind.
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Durch Berechnung des Likelihoods fu¨r jede der drei Topologien lassen sich die
Ba¨ume durch statistische Tests wie dem Kishino-Hasegawa Test (Kishino and
Hasegawa (1989)) vergleichen. Mit dem Programm PROTML kann der Test
von Kishino-Hasegawa durchgefu¨hrt werden.
Der Vergleich der drei Topologien fu¨hrte zu folgenden Ergebnissen.
protml 2.3b3 JTT 3 trees 21 OTUs 8026 sites.
Tree ln L Diff ln L S.E. #Para AIC Diff AIC TBL RELL-BP
-------------------------------------------------------------------
1 -195877.3 0.0 <-best 39 391832.5 0.0 ME 1.0000
2 -196209.5 -332.3 53.0 39 392497.1 664.6 5.5 0.0000
3 -196449.6 -572.4 84.9 39 392977.2 1144.7 7.6 0.0000
protml 2.3b3 JTT 3 trees 21 OTUs 3778 sites.
Tree ln L Diff ln L S.E. #Para AIC Diff AIC TBL RELL-BP
-------------------------------------------------------------------
1 -142670.8 0.0 <-best 39 285419.7 0.0 ME 1.0000
2 -142865.8 -194.9 35.2 39 285809.6 389.9 11.3 0.0000
3 -143028.0 -357.2 55.2 39 286134.1 714.4 17.7 0.0000
Bei den Ba¨umen handelt es sich bei Baum 1 um die ML Topologie, bei 2 um
die PROTDET Topologie aus dem gesamten und bei 3 um die PROTDET To-
pologie des RASA Datensatzes. Entscheidend bei dem Test ist der Wert ln L,
der natu¨rliche Logarithmus aus dem berechneten Likelihood Wert. Dieser Wert
ist sowohl beim Test des gesamten wie auch beim RASA Alignment am gering-
sten. Folglich ergibt sich fu¨r Baum 1 der gro¨ßte Likelihood. Auch fu¨r den Wert
AIC (Akaike Information Criterium), mit AIC = −2 ln L + 2 #Para, ergibt
Baum 1 das beste Resultat. Hierbei gibt der Parameter #Para die Anzahl aller
internen und externen A¨ste des Baumes an.
3.3 Auswertung des Plastidendatensatzes
Mit den in den vorangegangenen Abschnitten beschriebenen Methoden wurde
nun auch der Plastidendatensatz ( 2.6) untersucht. Begonnen wurde wiederum
mit der Sortierung nach Variabilita¨tsgruppen mit dem Programm SORTAL
(vgl. Tabelle 3.5) gefolgt von der RASA Analyse, deren Ergebnisse in den
Diagrammen der Abbildungen 3.8 bis 3.10 festgehalten sind.
In der Darstellung der tRasa Werte in Diagramm 3.8 ist zu erkennen,
daß tRasa der Variabilita¨tsgruppen 3, 8, 10, 12, 13 und 15 unterhalb des
Schwellwertes tCrit liegen, also nach dem RASA Test kein eindeutiges phy-
logenetisches Signal beinhalten. Fu¨r den gesamten Datensatz liegt der tRasa
knapp unterhalb des Schwellwertes.
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Variabilita¨tsgruppe 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
Anzahl der Positionen 3155 1756 1000 588 435 331 196 131 75 39
Variabilita¨tsgruppe 11 12 13 14 15 16
Anzahl der Positionen 36 35 53 53 136 289
Tabelle 3.5: U¨bersicht der Variabilita¨tsgruppen des Plastidenalignments
Das aus dem Plastidendatensatz erstellte RASA Alignment beinhaltet somit
die Variabilita¨tsgruppen 2, 4, 5, 6, 7, 9, 11 und 14 und umfaßt 3470 Positionen.
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Abbildung 3.8: RASA-Analyse des Plastidendatensatz: Verteilung von tRasa
in Abha¨ngigkeit zur Variabilita¨t
Der urspru¨ngliche und der RASA Plastidendatensatz wurden ebenso wie
der Eubakteriendatensatz mit den Programmen PROTDET und PROTML
untersucht. Die PROTML Analysen wurden mit PBL nach der Reduzierung
der jeweils ho¨chsten Variabilita¨tsgruppe ausgefu¨hrt. Die downweight Option
von PROTDET konnte wiederum nur fu¨r den urspru¨nglichen Datensatz
angewandt werden, weil dieser im Gegensatz zum RASA Alignment konstante
Positionen entha¨lt.
Die ML Topologien, die sowohl fu¨r das urspru¨ngliche und fu¨r das RASA
Alignment erstellt wurde, sind in Abbildung 3.11a) und b) zu sehen. Die
Topologie unterscheiden sich lediglich durch die Position von Cyanophora. Im
ML Baum des urspru¨nglichen Datensatzes bildet es mit Synechocystis einen
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Ast ( 3.11a)). Bei der Topologie des RASA Alignments bilden Cyanophora
und Synechocystis keinen gemeinsamen Ast mehr, sind aber trotzdem direkt
benachbart. Bei der Reduzierung der jeweils ho¨chsten Variabilita¨tsgruppe
bleibt diese Topologie fu¨r den urspru¨nglichen Datensatz bis zu den letzten
3 und beim RASA Alignment bis zu den letzten 5 Reduzierungsschritten
erhalten. Die PROTDET Ba¨ume sind in den Abbildungen 3.11 c), fu¨r den
urspru¨nglichen und 3.11d) fu¨r das RASA Alignment dargestellt. In den 11
downweight Schritten a¨ndert sich an der Topologie 3.11 c) nichts.
Die vier Topologien stimmen in drei A¨sten u¨berein.
i. (((((mai, ory), (nic, oen)), pin),mar),mes)
ii. (cya, syn)
iii. (gui, por)
In allen vier Ba¨umen sind die Gru¨nalgen Nephroselmis und Chlorella
sowie Euglena direkt zu Ast i. benachbart. Allerdings unterscheiden sich die
Topologien in der Position von Euglena. In den ML Topologien ist Euglena
am Ast der direkt benachbarten Gru¨nalgen zu finden. Im PROTDET Baum
des urspru¨nglichen Datensatzes bilden Euglena und die Gru¨nalgen getrennte
A¨ste. Im Fall des RASA Alignments bildet Euglena zwar wieder gemeinsam
mit den Gru¨nalgen einen Ast, allerdings direkt benachbart zu Chlorella.
In allen vier Topologien sind Cyanidium und Odontella jeweils benach-
bart, wobei sie aber in den ML Ba¨umen gemeinsam einen Ast bilden , bei
den PROTDET Topologien jeweils einzelne A¨ste bilden. Zudem unterschei-
den sich Positionen in den zwei PROTDET Ba¨umen von denen des ML Baumes.
Bei der Reduzierung der jeweils ho¨chsten Variabilita¨tsstufe des urspru¨nglichen
Datensatzes ergeben sich bei den Topologien zu der in Abbildung 3.11a)
bis zum Reduzierung um die Variabilita¨tsgruppe 7 keine Vera¨nderungen. In
den folgenden 3 Schritten a¨ndert sich lediglich die Positionen von Euglena
und Pinus. Nach dem letzten Reduzierungsschritten tauschen zudem noch
Odontella und Guillardia ihre Positionen und Mesostigma bildet mit
Nephroselmis und Chlorella mit Euglena je einen Ast.
Beim RASA Datensatz ergibt sich bis zum 7. Reduzierungsschritt keine
A¨nderung gegenu¨ber dem ML Baum (3.11b)). Im folgenden Schritt bil-
det Mesostigma mit Euglena und den Gru¨nalgen gemeinsam den Ast
(((chl, nep), eug),mes). Nach dem na¨chsten Schritt ist Mesostigma wieder
an der Position wie in 3.11b) zu finden. Allerdings tauschen Euglena und
Nephroselmis ihre Positionen. Außerdem stellen in nur dieser Topologie
Nicotiana und Oenthera keinen gemeinsamen Ast sondern zwei benachbar-
te einzelne A¨ste dar. Im na¨chsten Schritt bildet zuna¨chst Mesostigma mit
Nephroselmis einen Ast. In letzten 2 Topologien erga¨nzt Nephroselmis Ast
i. In diesen eben beschriebenen 5 Schritten haben ebenfalls Odontella und
Guillardia ihre Positionen bezu¨glich 3.11b) gewechselt.
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3.3.1 Qualitativer Vergleich der Topologien
Die vier erstellten Topologien des Plastidendatensatzes weisen weniger Unter-
schiede zueinander auf, als die Bakterienstammba¨ume (3.6). Um den Einfluß
der Einteilung in Variabilita¨tsklassen sowie der RASA Analyse auf die Qualita¨t
der Topologien besser zu veranschaulichen, sollen wiederum die LBP bzgl. der
PROTML (Tabelle 3.6) und die Frequenzen bzgl. der PROTDET Analysen
(Abbildung 3.12) herangezogen werden.
Wie bereits beschrieben unterscheiden sich die zwei ML Topologien lediglich
in der Positionierung von Cyanophora und Synechocystis. Die LBP Werte
dieser zwei A¨ste in den letzten zwei Zeilen der Tabelle 3.6 weisen mit 56% bzw.
54% fast gleich geringe und somit wenig aussagekra¨ftige Werte auf. Auch in
den u¨brigen LBP gibt es zwischen den gesamten und dem RASA Daten kaum
Unterschiede. Lediglich die benachbarte Position von Mesostigma zu den
Landpflanzen liegt mit 61% deutlich unter der LBP von 92 % des gesamten
Datensatzes. Auffallend ist der LBP Wert des Astes (chl, nep), der gegenu¨ber
den u¨brigen A¨sten fu¨r beide Datensa¨tze deutlich geringere LBP Werte aufweißt.
LBP - gesamte Daten LBP - RASA Daten
(can, odo) 99 99
(gui, por) 100 98
((can, odo), (gui, por)) 100 100
(chl, nep) 54 61
((chl, nep), eug) 75 75
(mai, ory) 100 100
(nic, oen) 100 100
((mai, ory), (nic, oen)) 100 100
(((mai, ory), (nic, oen)), pin) 100 100
((((mai, ory), (nic, oen)), pin),mar) 100 100
(((((mai, ory), (nic, oen)), pin),mar),mes) 92 61
(((chl, nep), eug),
(((((mai, ory), (nic, oen)), pin),mar),mes)) 100 100
(((can, odo), (gui, por)), (((chl, nep), eug),
(((((mai, ory), (nic, oen)), pin),mar),mes))) 56 -
(cya, (((chl, nep), eug),
(((((mai, ory), (nic, oen)), pin),mar),mes))) - 54
Tabelle 3.6: Beide ML Topologien umfassen jeweils 13 A¨ste. Die unteren bei-
den A¨ste sind jeweils nur in der ML Topologie des gesamten oder des RASA
Datensatzes vorhanden. Die LBP Werte dieser A¨ste sind fu¨r den gesamten Da-
tensatz in der mittleren und die des RASA Datensatzes in der der dritten Spalte
aufgefu¨hrt.
In den Frequenzen der PROTDET Topologien in den Diagrammen 3.12
bezu¨glich der Splits aus Tabelle 3.7 ist wie auch bei den Analysen der Bakte-
riendaten festzustellen, daß die Frequenzen des RASA Datensatzes wesentlich
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gro¨ßer sind als die der gesamten Daten. Sogar die Splits 10 und 13, die
lediglich im gesamten, nicht aber im RASA Datensatz enthalten sind, weisen
bei der PROTDET Analyse des RASA Alignments leicht ho¨here Frequenzen
gegenu¨ber denen des Gesamtalignments auf.
Fu¨r den Split 16 (can, odo) der in beiden ML Topologien enthalten ist, ergeben
beide PROTDET Analyse negative Frequenzen. Laut der PROTDET Inter-
pretation bedeuteten diese Werte, daß die Daten diesem Split widersprechende
Informationen enthalten. Allerdings sind durch die Splits 7 und 12 Cyanidium
und Odontella in den PROTDET Topologien ebenfalls direkt benachbart. Le-
diglich die Positionierung an einem gemeinsamen Ast geht aus den PROTDET
Untersuchungen nicht hervor. Fu¨r den Split 17 des ML Baums des RASA Ali-
gnments ergibt sich bei den PROTDET Analyse des RASA Datensatzes eine
deutlich ho¨here Frequenz als fu¨r den Gesamtdatensatz. Die PROTDET Unter-
suchung weist somit ebenfalls ein deutliches Signal im RASA Datensatz nach,
daß Synechocystis und Cyanophora nicht gemeinsam an einem Ast plaziert
sind.
# Split
1 (mai,mar, nic, oen, ory, pin)
2 (mai, ory)
3 (mai, nic, oen, ory)
4 (can, cya, gui, odo, por, syn)
5 (mai, nic, oen, ory, pin)
6 (cya, syn)
7 (can, gui, odo, por)
8 (gui, por)
9 (nic, oen)
10 (can, cya, eug, gui, odo, por, syn)
11 (mai,mar,mes, nic, oen, ory, pin)
12 (gui, odo, por)
13 (chl, nep)
14 (chl, eug)
15 (chl, eug, nep)
16 (can, odo)
17 (can, gui, odo, por, syn)
Tabelle 3.7: Die Splits 1 bis 13 sind im PROTDET Baum des gesamten Plasti-
dendatensatzes enthalten. Der PROTDET Baum des RASA Alignments setzt
sich aus den Splits 1 bis 9, 11, 14 und 15 zusammen. Der Split 16 ist in bei-
den ML Topologien, der Split 17 in der Topologie des RASA Datensatzes, aber
nicht in den PROTDET Topologien enthalten. Die Zuordnung der Splits zu den
Nummern erfolgte bezu¨glich der Diagramme in 3.12
Um die 4 Topologien vergleichen zu ko¨nnen, wurde wiederum der Kishino-
Hasegawa-Test (Kishino and Hasegawa (1989)) mit PROTML fu¨r den gesamten
und fu¨r den RASA Datensatz durchgefu¨hrt.
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Es ergaben sich fu¨r die Topologien 1 , ML Baum aus gesamten Datensatz, 2,
ML Baum aus dem RASA Datensatz, 3, PROTDET Baum aus dem gesamten
Datensatz, und 4, PROTDET Baum aus dem RASA Datensatz, die folgenden
Resultate.
protml 2.3b3 JTT 4 trees 16 OTUs 8308 sites.
Tree ln L Diff ln L S.E. #Para AIC Diff AIC TBL RELL-BP
-------------------------------------------------------------------
1 -116220.4 0.0 <-best 29 232498.7 0.0 ME 0.5984
2 -116229.4 -9.0 25.3 29 232516.7 18.0 0.2 0.3596
3 -116295.9 -75.5 37.5 29 232649.8 151.0 0.4 0.0155
4 -116284.5 -64.1 35.7 29 232627.0 128.3 0.6 0.0265
protml 2.3b3 JTT 4 trees 16 OTUs 3470 sites.
Tree ln L Diff ln L S.E. #Para AIC Diff AIC TBL RELL-BP
-------------------------------------------------------------------
1 -69517.9 -2.1 14.5 29 139093.9 4.2 ME 0.4225
2 -69515.9 0.0 <-best 29 139089.7 0.0 0.2 0.5536
3 -69559.2 -43.4 26.1 29 139176.5 86.7 1.4 0.0160
4 -69562.6 -46.7 25.4 29 139183.2 93.4 1.9 0.0079
Im Fall des gesamten Alignment stellte sich auch die ML Topologie des gesamten
Datensatzes als die beste heraus. Fu¨r den RASA Datensatz ergab sich als die
beste Topologie die ML Topologie des RASA Alignments.
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Abbildung 3.9: RASA-Analyse der Variabilita¨tsgruppen 2 (a) bis 11 (j) des Pla-
stiden Alignments. Die Kreuze stellen die Abha¨ngigkeit von Anzahl der Paare
zu Anzahl der Triplets fu¨r alle Sequenzpaare dar. Die Ausgleichsgerade ist gru¨n,
die Nullgerade blau dargestellt.
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Abbildung 3.10: RASA-Analyse der Variabilita¨tsgruppen 12 (a) bis 14 (d) des
Plastiden Alignments. Die Kreuze stellen die Abha¨ngigkeit von Anzahl der Paa-
re zu Anzahl der Triplets fu¨r alle Sequenzpaare dar. Die Ausgleichsgerade ist
gru¨n, die Nullgerade blau dargestellt.
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Abbildung 3.11: Phylogenetische Ba¨ume des Plastidendatensatz. a) ML Baum
erstellt aus den kompletten und b) dem RASA Datensatz mit PROTML. c)
PROTDET Baum des kompletten Datensatzes. d) PROTDET Baum des RASA
Datensatzes
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Abbildung 3.12: Die Frequenzen der Splits, die in Tabelle 3.7 aufgefu¨hrt sind,
wurden mit PROTDET fu¨r das gesamte (a) und das RASA Alignment (b)
erstellt. Die Splits des gesamten Datensatzes sind in (a) und (b) rot und die
des RASA Datensatzes lila markiert. Der gru¨ne Balken der Splits 16 und 17
stehen fu¨r die Frequenzen der Splits, die in den ML Topologien nicht aber in
den PROTDET Topologien enthalten sind.
Kapitel 4
Diskussion
Eine Gegenu¨berstellung der Ergebnisse zu bisherigen Forschungsergebnissen
gestaltet sich schwierig, weil bisher in der Literatur kaum vergleichbare
Untersuchungen existieren.
Bakterienstammba¨ume basieren in der Literatur zumeist auf Untersuchungen
einzelner Proteine vorwiegend 16s rRNA. Lediglich in Wa¨chtersha¨user (1998)
ist eine Gegenu¨berstellung von Bakteriengenomen zu finden. Dieser versucht
allerdings anhand der Anordnung und Existenz der Gene auf das Genom einer
mo¨glichen Urlebensform zu schließen.
Die Untersuchungen der Endosymbiontenhypothese anhand der Gegenu¨berstel-
lung aller homologen plastida¨ren Proteine und entsprechender Homologer des
Cyanobakteriums Synechocystis sp. stellen eine Fortfu¨hrung der vorwiegend
institutsinternen Forschungsergebnisse in Martin et al. (1998) und Stoebe et al.
(1999) dar.
Die Kombination der RASA Methode mit den verwendeten phylogenetischen
Rekonstruktionsmodellen wurde noch nie in dieser Form durchgefu¨hrt. Die
RASA Methode fu¨r sich alleine diente bisher zum Nachweis von phyloge-
netischen Signalen, aber nicht als Hilfsmethode phylogenetisch relevante
Informationen innerhalb großer Datenmengen zu lokalisieren. Eine andere
Methode, die versucht systematisch eine Datenmenge auf ein Minimum an
phylogenetisch informativen Daten zu reduzieren, wurde bisher nicht publiziert.
In diesem Kapitel sollen zuna¨chst die Ergebnisse basierend auf der Interaktion
von Daten und der Kombination der verschiedenen Modelle diskutiert werden,
bevor in den Abschnitten 4.2 und 4.3 eine Gegenu¨berstellung der erstellten
Abstammungsba¨ume zu bisher bekannten Topologien folgt.
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4.1 Die angewandten phylogenetischen Methoden
im Vergleich
4.1.1 Die RASA Untersuchungen
Die Ergebnisse der RASA Untersuchungen der gesamten Datensa¨tze sowie
der einzelnen Variabilita¨tsklassen zeigten, daß das RASA Kriterium (vgl.
Abschnitt 2.1.4, Lyons-Weiler and Hoelzer (1996), Lyons-Weiler and Hoelzer
(1997), Lyons-Weiler and Hoelzer (1999)) ein geeigneter Indikator fu¨r das
Vorhandensein phylogenetischer Signale darstellt.
Zuna¨chst verdeutlichte die Analyse des Archae-/ Eubakteriendatensatzes, daß
sich die Proteine des Datensatzes der Archaebakterien sehr stark a¨hneln und
sich deutlich von den Eubakterien unterscheiden.
Bei der Untersuchung des RASA Datensatzes wies sowohl der gesamte Daten-
satz wie auch hauptsa¨chlich niedrige Variabilita¨tsgruppen das Vorhandensein
von phylogenetischen Signalen auf. Dies besta¨tigte die Hypothese, daß gerade
die niedrigen Variabilita¨tsklassen wichtige phylogenetische Informationen
beinhalten.
Zu einem a¨hnlichem Resultat fu¨hrten auch die RASA Analysen des Plastiden-
datensatz. Auch hier war ein phylogenetisches Signal vermehrt in den niedrigen
Variabilita¨tsklassen zu finden.
Die Auswahl der Variabilita¨tsklassen des RASA Alignments unterstu¨tzt zudem
das RASA Kriterium als Indikator fu¨r phylogenetische Informationen. Beim
Eubakterien Datensatz erstellte PROTML fu¨r den gesamten sowie fu¨r den
RASA Datensatz identische Topologien. Beim Plastidendatensatz waren diese
zwei Topologien fast identisch. Hierbei umfaßten die RASA Daten in beiden
Fa¨llen weniger als die Ha¨lfte der Daten des gesamten Alignments.
Der Ansatz anhand der Variabilita¨tsklasseneinteilung und der RASA Analyse
informative Daten in einem Alignment zu lokalisieren, stellt zumindest fu¨r die
PROTML Analyse eine geeignete Mo¨glichkeit dar. Allerdings sprechen die mit
PROTDET erstellten Topologien nicht fu¨r dieses Vorgehen. Wie im folgenden
Abschnitt beschrieben, fu¨hrt die Reduzierung der zu untersuchenden Daten,
bei PROTDET zu fehlerhaften Ergebnissen.
4.1.2 PROTML contra PROTDET
Bei den im vorherigen Kapitel beschriebenen Topologien der Eubakterien-
und den Plastidenalignments sind zwischen den PROTML und PROTDET
Ba¨umen zum Teil markante Differenzen zu erkennen. Zudem unterscheiden sich
die PROTDET Topologien des gesamten und des RASA Datensatzes sowohl
bei den Eubakterien als auch bei den Plastidendaten. Besonders auffa¨llig sind
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diese Unterschiede bei den Eubakterienba¨umen zu beobachten.
Der Hauptgrund dieser starken Differenzen liegt in der Berechnung der
logdet Distanz. Im Gegensatz zu den von PROTML verwendeten U¨ber-
gangswahrscheinlichkeiten ha¨ngt die logdet Distanz zwischen zwei Sequenzen
maßgeblich von dem Anteil der u¨bereinstimmenden Aminosa¨urepositionen
ab. Wie in Abschnitt 2.1.3 beschrieben, folgt aus einem hohen Anteil identi-
scher Aminosa¨uren eine geringe Distanz. Sind in einem Datensatz nur wenig
Positionen mit niedriger Variabilita¨t vorhanden, so ist der Anteil identischer
Aminosa¨urepaare wesentlich geringer und folglich erho¨hen sich die Distanzwer-
te. Dies stellt gerade beim Auffinden tief liegender innerer A¨ste ein Problem dar.
Der Anteil der Positionen mit niedriger Variabilita¨t ist beim Bakteriendaten-
satz wesentlich geringer als beim Plastidendatensatz. Die RASA Datensa¨tze
enthalten keine konservierten Positionen der Variabilita¨tsklasse 1. Im Falle des
Bakteriendatensatzes beinhaltet der RASA Datensatz nicht die Variabilita¨ts-
klassen 2 und 3. Im Falle des Plastidendatensatzes fehlt die Variabilita¨tsklasse
3. Dies fu¨hrt gerade bei tieferliegenden A¨sten zu Problemen. Solche A¨ste leiten
sich aus Sequenzen her, die vorwiegend in den niedrigen Variabilita¨tsklassen
u¨bereinstimmen.
Die Unterschiede zwischen den RASA Topologien der zwei untersuchten
Datensa¨tze liegen neben den tiefer liegenden A¨sten in solchen A¨sten, die
im Gesamtdatensatz nur geringe Frequenzen aufwiesen. Dies la¨ßt darauf
schließen, daß die Informationen fu¨r die A¨ste hauptsa¨chlich in den niedrigen
Variabilita¨tsklassen zu finden sind, die das RASA Alignment nicht beinhaltet.
Bei den ML Topologien sind die Unterschiede zwischen den Topologien des
gesamten und des RASA Datensatzes lediglich in den LBP Werten zu sehen.
Hier lassen sich aber ebenfalls a¨hnliche Tendenzen wie bei den PROTDET
Analysen feststellen. Bei den A¨sten, deren LBP Werte in der ML Topologie
des RASA Datensatzes deutlich unter denen des Gesamtdatensatzes lagen,
handelte es sich wiederum um tiefer liegende A¨ste oder solche, die auch beim
Gesamtdatensatz niedrige LBP Werte aufwiesen.
4.2 Untersuchung der Archae- und Eubakterien
Die PROTDET Topologien in Abbildung 3.6 weisen gegenu¨ber der 16s
rRNA Phylogenie, die in Abbildung 4.1 nochmals wiedergegeben ist, einige
Differenzen auf. Der Grund du¨rfte in den bereits geschilderten Problemen der
PROTDET Analyse des Eubakteriendatensatzes liegen.
Der gesamte sowie der RASA Datensatz weisen bezu¨glich der Klassifizierung
der Bakterienarten fu¨r die PROTDET Methode fast identische Informationen
wie die der 16s rRNA Analyse auf. Ausnahmen bilden zum einen die Anord-
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nung der Purpurbakterien. Die δ/²-Gruppe ist in beiden Topologien nicht zu
den u¨brigen Purpurbakterien benachbart. Zum anderen ist Mycobacterium
nicht mit den u¨brigen Gram-positiven Bakterien an einen Ast zu finden.
Die Positionen von Deinococcus und Synechocystis stellen in allen Topologien
nicht sichere A¨ste dar. In den ML Ba¨ume steht Synechocystis na¨her zu den
Gram-positiven Mycobacterium. Im Gegensatz dazu erkennen die NJ und
die PROTDET Methode eine na¨here Verwandtschaft von Deinococcus zu
Mycobacterium. Eine eindeutige Plazierung ist auch anhand der errechneten
LBP und Frequenzwerte nicht zu erkennen, liegen diese Werte doch in sehr
niedrigen, schwachen Bereichen.
Die ausgewerteten Daten enthalten neben den aus Untersuchungen bereits be-
kannten A¨hnlichkeiten zwischen Deinococcus und Cyanobakterien fast ebenso
starke phylogenetische Informationen u¨ber die enge evolutiona¨re Beziehung von
Deinococcus zu Gram-positiven Bakterien.
Bacteroides Flavobakterien
PlanctomycesGrüneBakterien
Grüne Schwefelbakerien
Spirochaeten
Chlamydien
Purpurbakterien
Borrelia burgdorferi
Treponema palladium
Chlamydia pneumoniae
Chlamydia trachomatis
Synechocystis sp.
Cyanobakterien
Deinococcus
Deinococcus radiodurans
gamma Gruppe
delta/epsilon Gruppe
alpha Gruppe
Rickettsia prowazekii
Neisseria menigitidis
beta Gruppe
Heamophilus influenzae
Pseudonomas aeruginosa
Escherichia coli
Vibirio cholerae
Xylella fastidiosa
Campylobacter jejuni
Helicobacter pylori
Gram−positive Bakterien
Mycoplasma genitalium
Mycoplasma pneumoniae
Bacillus subtilis
Mycomacterium tuberculosis
Thermotoga
Aquifex
Thermotoga maritima
Aquifex aeolicus
Abbildung 4.1: Zuordnung der 21 Eubakterien zum 16s rRNA Baum
4.3 Die Untersuchung des Plastidendatensatzes
Die Topologien in Abbildung 3.11 weisen fu¨r beide Methoden gro¨ßere A¨hn-
lichkeit mit dem bisher aufgestellten Stammbaum auf, der in Abbildung 4.2
nochmals wiedergegeben ist.
Sowohl die PROTML als auch die PROTDET Methode geben fu¨r beide
Datensa¨tze die Teilung zwischen den ”gru¨nen“ und ”roten“ A¨sten wieder.
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Die evolutiona¨ren Beziehungen zwischen den Landpflanzen sind ebenfalls
eindeutig erkennbar. Aus den vier Topologien geht außerdem Mesostigma als
”Urpflanze“ hervor.
Der Ursprung ist in allen Ba¨umen durch die Cyanobakterie Synechocystis und
die Glaucocyste Cyanophora gut zu erkennen. Allerdings entha¨lt der RASA
Datensatz bezu¨glich der PROTML Methode nicht ausreichend Informationen,
um die direkte endosymbiontische Beziehung zwischen diesen Organismen
darzustellen.
Im ”roten“ Ast zeigen alle Topologien die A¨hnlichkeit der Rotalge Porphyra
und der Cryptophyte Guillardia. Dieser Ast unterlegt, daß die Chloroplasten
von Guillardia durch Aufnahme einer Rotalge in einer sekunda¨ren Endosym-
biose entstanden sind. Eine a¨hnliche Beziehung lassen auch die ML Ba¨ume
zwischen Cyanidium und Odontella zu. Die PROTDET Ba¨ume ko¨nnen dies
allerdings nicht eindeutig unterlegen.
Die sekunda¨r endosymbiontische Beziehung von Euglena zu den Gru¨nalgen
spiegeln sich ebenfalls nur die ML Topolgien wider.
Glaucocystophyta
Cyanophora paradoxa
Rhodophyta
Rotalgen
Cyanidium caldarium
Pophyra purpurea
Euglenophyta
Euglena gracilis
Methaphyta 
Landpflanzen
Zea mays
Marchantia polymorpha
Nicoteana tabacum
Oryza sativa
Oenothera elata
Cryptophyta
Guillarda theta
Diatome/Kieselalge
Odontella sinensis
Heterokontophyta
Haptophyta
(Coccotophorids)
(Kelps, Chrysophyta)
Chlorarachniophyta
Chlorophyta
Grünalgen
Nephroselmis olivacea
Chlorella vulgaris
Mesostigma viride
Dinophyta
Abbildung 4.2: Zuordnung der 9 Algenarten und 6 Landpflanzen zum Abstam-
mungsbaum der Landpflanzen und Algenarten
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4.4 Bewertung
Die erstellten Topologien zeigten, daß die Datensa¨tze ausreichend phyloge-
netische Informationen enthalten, um weitgehend aufgelo¨ste Phylogenien zu
erstellen. Die Vorgehensweise durch die RASA Methode und der Sortierung
nach Variabilita¨tsklassen den Datensatz auf phylogenetisch informative Ab-
schnitte zu reduzieren erwies sich fu¨r die mit PROTML erstellten Ba¨ume als
erfolgversprechend.
Die mit dem Programm PROTDET erstellten Topologien wiesen, wie beschrie-
ben, Differenzen zu den anerkannten Topologien auf. Bei der Untersuchung
der Bakterienevolution wird dies besonders deutlich. Auch die Reduzierung
der Daten zum RASA Alignment wirkt sich auf die PROTDET Analysen
nicht vorteilhaft aus. Der entscheidende Faktor bei der PROTML Analyse
ist die Berechnung der Distanz mit der logdet Methode. Hierbei stellt der
Anteil identischer Aminosa¨uren zweier Aminosa¨uren gegenu¨ber dem Anteil
der unterschiedlichen Aminosa¨uren den entscheidenden Faktor dar. U¨ber-
gangswahrscheinlichkeiten mit der eine Aminosa¨ure durch eine andere ersetzt
wird, bildet die Grundlage der PROTML Analysen. Auf die Berechnung
der logdet Distanzen haben diese allerdings keinen Einfluß. Bei Datensa¨tzen
deren Anteil an konservierten Positionen nur sehr gering ist, wie die RASA
Alignments oder der Bakteriendatensatz fu¨hrt dies zu einem erheblichen
Problem beim Bestimmen der Distanzen. Durch Einbeziehung der von U¨ber-
gangswahrscheinlichkeiten und eine effizientere Behandlung von Sonderfa¨llen
(z.B. Determinante hat den Wert Null) ko¨nnte die Berechnung der logdet
Distanzen und somit der PROTDET Ba¨ume sicherlich deutlich stabilisieren.
Allgemein la¨ßt sich sagen, daß bei Alignments mit einem geringen Anteil konser-
vierter Positionen oder bei kleinen Datensa¨tzen die PROTML Analysen verla¨ßli-
chere Ergebnisse liefern. Ist die Datenmenge allerdings groß und entha¨lt einen
hohen Anteil konservierter Positionen so bietet sicherlich die PROTDET Ana-
lyse eine effiziente Alternative.
Kapitel 5
Zusammenfassung und
Ausblick
In dieser Arbeit wurden mit Hilfe unterschiedlicher phylogenetischer Me-
thoden drei Datensa¨tze analysiert, die sich jeweils aus homologen Proteinen
der untersuchten Organismen zusammensetzten. Ein Datensatz beinhaltete
homologe Proteine von 21 Eubakterien, ein weiterer zusa¨tzlich die Gene von
5 Archaebakterien. Der dritte umfaßte homologe Proteine der Cyanobakterie
Synechocystis sp. und der entsprechenden plastida¨r kodierten Proteine von 6
Landpflanzen sowie 9 Algenarten. Ziel war es zu u¨berpru¨fen, ob diese Daten,
die die gesamten Genome beru¨cksichtigten, ausreichend bzw. neue evolutiona¨re
Informationen beinhalteten, um eine nahezu vollsta¨ndige phylogenetische
Auflo¨sung zu erzielen. Weiterhin sollten Mo¨glichkeiten untersucht werden,
im Datensatz phylogenetisch informative Abschnitte zu lokalisieren, um die
Datensa¨tze auf diese reduzieren zu ko¨nnen.
Zuna¨chst wurden zu den einzelnen Proteinen Alignments erstellt, aus denen das
Programm PROTML (Adachi and Hasegawa (1996)) phylogenetische Ba¨ume
rekonstruierte. Die Alignments der Proteine, deren Abstammungsba¨ume nicht
auf gesonderte evolutiona¨ren Prozesse wie lateralen Gentransfer schließen
ließen, ergaben durch Konkatenierung die zu untersuchenden Datensa¨tze.
Mit dem Programm SORTAL (Abschnitt 2.1.5.2) ließen sich die Alignments
nach Variabilita¨t sortieren. Mit der RASA Analyse (Lyons-Weiler and Hoelzer
(1996), Lyons-Weiler and Hoelzer (1997), Lyons-Weiler and Hoelzer (1999),
Abschnitt 2.1.4) konnten nun in den sortierten Datensa¨tzen die Variabilita¨ts-
klassen identifiziert werden, die ein phylogenetisches Signal enthalten. Fu¨r
den Datensatz der 5 Archae- und 21 Eubakterien ergab sich wider Erwarten,
daß gerade die niedrigen Variabilita¨tsklassen auf kein phylogenetisches Signal
hindeuteten. Dieses Verhalten ließ sich durch die starke A¨hnlichkeit der
Archaebakterien untereinander und der erheblichen Unterschiede zu den
Eubakterien begru¨nden. Die weiteren Untersuchungsschritte erfolgten deshalb
nur fu¨r die zwei anderen Datensa¨tze.
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Anhand der RASA Ergebnisse wurden zu den zwei u¨brigen Datensa¨tzen
RASA Alignments (Abschnitt 2.1.5.4) erstellt, die nur aus den Variabilita¨ts-
gruppen bestanden, die laut der RASA Methode (Lyons-Weiler and Hoelzer
(1996), Lyons-Weiler and Hoelzer (1997), Lyons-Weiler and Hoelzer (1999))
ein phylogenetisches Signal aufwiesen. Zu den vier Datensa¨tzen rekonstruier-
ten die Programme PROTDET (Hendy and Penny (1993), Lockhart et al.
(1994), Penny and Hendy (2001)) und PROTML (Adachi and Hasegawa
(1996)) jeweils einen phylogenetischen Baum.
Im Vergleich zu bekannten Topologien zeigte sich, daß sich die mit PROTML
erstellten Ba¨ume kaum von diesen unterschieden. Bei PROTDET Ba¨umen
waren allerdings wesentliche Differenzen besonders beim Bakteriendatensatz
und bei den RASA Datensa¨tzen zu erkennen. Dies ließ sich durch die geringe
Anzahl an konservierten Positionen des Bakterienalignments bzw. durch den
Wegfall dieser in den RASA Alignments erkla¨ren.
Aufgrund dieser Ergebnisse konnten die folgenden Ru¨ckschlu¨sse gezogen wer-
den:
• In den Datensa¨tzen sind auch nach Reduzierung auf den RASA Datensatz
ausreichend phylogenetische Informationen bezu¨glich der Rekonstruktion
mit dem Programm PROTML enthalten. Fu¨r PROTDET gilt diese Aus-
sage nur bedingt.
• Die PROTDET Methode in dieser Form eignet sich nur zur phylogene-
tischen Rekonstruktion, wenn die Datensa¨tze groß sind und einen hohen
Anteil an konservierten Abschnitten besitzen. Durch Erweiterungen und
bessere Behandlung von Sonderfa¨llen in der Berechnung ließe sich diese
Methode stabilisieren.
• Auch wenn die Ba¨ume nur wenig neue Informationen lieferten, stellt sich
die Untersuchung ganzer Genome als ku¨nftige Herausforderung dar. Die
Kombination aus Sortieren der Alignments mit SORTAL und Lokalisieren
der phylogenetisch informativen Abschnitte mit RASA bieten einen guten
Ansatzpunkt, die zu untersuchende Datenmenge zu reduzieren
Auch wenn die Ergebnisse vielversprechende Ansa¨tze in der phylogenetischen
Forschung bieten, bleibt bei diesem Vorgehen der Zeitfaktor beim Erstellen der
Datensa¨tze zu beru¨cksichtigen. Um die Untersuchung ganzer Genome zu etablie-
ren, mu¨ßten Datenbankprogramme erstellt werden, die es auf schnellem Wege
ermo¨glichten, homologe Proteine lokalisieren und diese zu Datensa¨tzen zusam-
menstellen zu ko¨nnen. Durch die kontinuierlich steigenden Rechnerleistungen
wird die Zeitfrage bei der Rekonstruktion phylogenetischer Ba¨ume immer mehr
in den Hintergrund treten. Programme wie PROTDET werden in ausgereifterer
Form Alternativen zu den gebra¨uchlichen Distanzmatrix- oder ML Methoden
bieten.
Anhang A
Benutzerhandbuch
In diesem Kapitel sollen kurz die Bedienung der fu¨r diese Arbeit implementier-
ten Programme beschrieben werden. Die Programme sind fu¨r UNIX/LINUX
Plattformen entwickelt worden. Das Programm PBL verwendet zur Rekon-
struktion der phylogenetischen Ba¨ume die PHYLIP Programme (Felsenstein
(1993)) PROTPARS, PROTDIST, NEIGHBOR, SEQBOOT sowie CONSEN-
SE und die MOLPHY Programme (Adachi and Hasegawa (1996)) NJDIST und
PROTML. Um PBL nutzen zu ko¨nnen, mu¨ssen diese Programme fu¨r den Be-
nutzer ausfu¨hrbar sein.
A.1 Eingabeformat des Alignments
Fu¨r die in diesem Abschnitt vorgestellten Programme wird als Eingabedatei
ein Alignment im sogenannten ”PHYLIP-Format“ beno¨tigt. Hierbei steht
in der ersten Zeile die Anzahl der Sequenzen und die Sequenzla¨nge. In den
weiteren Zeilen folgen die Sequenzen, die blockweise angegeben sind.
Die Zeilenanzahl eines Blockes entspricht der Sequenzanzahl. Die Spalten eines
Blockes werden in 6 Gruppen zu je 10 Zeichen eingeteilt, die jeweils durch ein
Leerzeichen voneinander getrennt sind.
Die erste Gruppe im ersten Block entha¨lt die Namen der Sequenzen, die
gegebenenfalls durch Leerzeichen auf 10 Zeichen erga¨nzt werden. In den
weiteren Blo¨cken entha¨lt die erste Gruppe nur Leerzeichen.
Die Gruppen 2-6 geben die durch Großbuchstaben spezifizierten Nukleotide/
Aminosa¨uren der Sequenzen wieder. Ein Block entha¨lt somit einen Abschnitt
von 50 Positionen des Alignments. Falls die Positionsanzahl nicht durch 50
teilbar ist, entha¨lt der letzte Block nur noch die restlichen Positionsanzahl
MOD 50 Positionen.
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A.2 Das Programm SORTAL
Das Programm SORTAL wird mit
sortal "dateiname"
oder falls das zu untersuchenden Alignment in der Datei ”infile.dat“ abgespei-
chert wurde durch
sortal
aufgerufen.
Die Datei ”outfile“ beinhaltet das sortierte Alignment. In der Datei ”posvar.dat“
sind Informationen u¨ber die Variabilita¨t der Positionen des unsortierten und
sortierten Alignment zu finden.
A.3 Das Programm PBL
Das Programm wird mit
PBL "dateiname"
oder nur mit
PBL
aufgerufen. Im zweiten Fall sollte das zu untersuchende Alignment unter dem
Dateinamen ”infile.dat“ verfu¨gbar sein.
The alignment has 20 OTUs and 413 positions
*********************************************************
Create new consensus trees? (y/n)
Sollen neue phylogenetische Ba¨ume zu dem Datensatz erstellt werden, dann ist
die Frage mit ”y“ beantworten. Falls aber schon mit PBL Ba¨ume erstellt und
die Informationen in der dazugeho¨rigen Datei ”edges“ zu finden sind, kann die
Frage mit “n“ beantwortet werden (s.u.).
Durch die Eingabe von ”y“ gelangt man zu den folgenden 6 Menuepunkten.
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1. Sort Alignment (no)
2. Method (protpars/nj/protml) (nj-kimura with 1 samples)
3. Boostrapping (no)
4. Reduce/Window (reduce by 413 positions)
5. Start
6. Exit
Your Choice:
• Your Choice : 1
Do you want to sort the alignment by positional variability? (y/n)
Es besteht die Mo¨glichkeit, den zu untersuchenden Datensatz mit
SORTAL zuna¨chst zu sortieren. Bei unsortierten Datensa¨tzen lassen sich
weiter unten aufgefu¨hrte Optionen nicht sinnvoll einsetzen.
• Your Choice : 2
1. Protpars
2. Neighor-Joining
3. Maximum Likelihood
Mit dem Menuepunkt zwei la¨ßt sich das Programm einstellen, mit der
die phylogenetischen Ba¨ume erstellt werden sollen. Zur Auswahl stehen
die zwei PHYLIP Programme PROTPARS (Parsimony Methode) und
NEIGHBOR (Distanzmatrix Methode). Mit dem Programm PROTML
werden die Ba¨ume mit dem Maximum Likelihood Programm des MOL-
PHY Packetes rekonstruiert.
Choose number of option
1. Kimura Formula
2. Dayhoff
Im Falle der Neighbor-Joining Methode, kann zwischen zwei Methoden
zur Berechnung der Distanzmartix ausgewa¨hlt werden. Die Kimura
Formel ist eine recht schnelle Methode die Distanzen zwischen den Se-
quenzpaaren abzuscha¨tzen und berechnet sich ledig aus dem paarweisem
Vergleich der Sequenzen. Sie kann aber auch zu Fehlabscha¨tzungen
fu¨hren. Bei genaueren Berechnungen sollte der zeitaufwendigeren Me-
thode nach Dayhoff der Vorzug gegeben werden. Anhand der Dayhoff
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Martix, die die Substitutionswahrscheinlichkeiten zwischen den 20
Aminosa¨uren wiedergibt, und dem paarweisem Sequenzvergleich ergeben
sich die Dayhoff Distanzen fu¨r alle Sequenzpaare.
Die Berechnungen der Distanzen wird durch das Programm PROTDIST
realisiert, das ebenfalls im PHYLIP Packet enthalten ist.
• Your Choice : 3
Bootstrapping (y/n)?
Please enter number of bootstrap samples to run
Die Option Bootstrapping la¨ßt sich nur in Verbindung mit einem der
zwei PHYLIP Programme PROTPARS und NEIGHBOR anwenden. Bei
der Bootstrap Option werden aus dem zu untersuchenden Alignment
eine vom Anwender angegebene Anzahl von Alignments mit der gleichen
Positionsanzahl erstellt. Die Positionen dieser Alignments entsprechen
Positionen des zu untersuchenden Alignments, die zufa¨llig ausgewa¨hlt
wurden. Positionen des Ausgangsalignments ko¨nnen dabei auch wieder-
holt ausgewa¨hlt werden. Dieses Vorgehen, nach dem Prinzip ”Ziehen mit
zuru¨cklegen“, wird durch das PHYLIP Programm SEQBOOT ausgefu¨hrt.
Bei diesem Vorgehen wird aus jedem dieser so erstellten Alignments ein
Baum rekonstruiert. Aus allen diesen Ba¨umen erstellt das Programm
CONSENSE einen Consensus Baum, der sich aus den sich nicht wider-
sprechenden A¨sten zusammensetzt, die in den erstellten Ba¨umen am
ha¨ufigsten enthalten sind.
• Your Choice : 4
(V) Remove the position-group with the highest variability
(R) Reduce alignment
(G) Variability Groups
(W) Window
Durch den 4.Menuepunkt la¨ßt sich die Methode bestimmen, mit der aus
einem sortiertem Alignments gezielt Teilalignments zur phylogenetischen
Rekonstruktion herangezogen werden ko¨nnen.
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Die Option (V) ermo¨glicht es, das zu untersuchenden Alignment um
jeweils die Positionen der ho¨chsten Variabilita¨tsklasse zu reduzieren und
daraus phylogenetische Ba¨ume zu erstellen. Durch die Option (G) lassen
sich die Positionen einer Variabilita¨tsklasse einzeln untersuchen. Bei
diesen beiden Optionen lassen sich die Variabilita¨tsklassen definieren, bei
der die Untersuchungen beginnen und enden soll.
Start at Variability group
Stop at Variability group
Die Option (R) ermo¨glicht es, das Alignment vor jedem Untersu-
chungsschritt um eine konstante Anzahl der variabelsten Positionen zu
reduzieren.
By how many positions to reduce the alignment each time?
Bei der Option (W) wird fu¨r jeden Untersuchungsschritt ein Ausschnitt,
ein sogenanntes Fenster, mit jeweils einer konstanten Positionsanzahl
ws ausgewa¨hlt. Dieses Fenster wird in jedem Schritt um die konstante
Positionsanzahl shift beginnend von den hintersten bis zu den vorderen
Positionen verschoben. Das bedeutet fu¨r ein mit SORTAL sortiertes
Alignment von den variabelsten bis zu den konserviertesten Positionen.
Die Werte ws und shift sind vom Anwender zu definieren.
Please enter window length :
Please enter step size ( window shift )
• Your Choice : 5
Start PBL
Mit dem Menuepunkt 5 startet man die Auswertungen mit PBL.
• Your Choice : 6
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Quit PBL
Durch den Menuepunkt 6 wird das Programm abgebrochen.
Nach Beendigung der Auswertungen, ermo¨glicht PBL dem Benutzer sich
BP-Werte fu¨r A¨ste angeben zulassen, die er selber definert. Wird am Anfang
des Programms die Frage
Create new consensus trees? (y/n)
mit ’n’ beantwortet, gelangt man gleich an diesen Punkt des Programms. Es
erscheint nun eine weiteres Menue.
Options
(E) Enter edge
(Q) Quit
Das Programm kann nun mit ’q’ beendet werden. Durch Eingabe von ’e’ bietet
sich die Mo¨glichkeit bestimmte A¨ste zu definieren und sich dazugeho¨rigen
Bootstrap Werte in die Datei ”edge.dat“ ausgeben zu lassen. Dies geschieht
durch Angabe aller OTUs, die auf der einen Astseite zu finden sind.
Enter edge, please
List of all OTUs
1. OTU1
2. OTU2
3. OTU3
4. OTU4
5. OTU5
6. OTU6
7. OTU7
8. OTU8
9. OTU9
10. OTU10
11. OTU11
12. OTU12
13. OTU13
14. OTU14
15. OTU15
16. OTU16
17. OTU17
18. OTU18
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19. OTU19
20. OTU20
Please enter OTU’s numbers :
Nun gibt man die Nummern der OTUs ein, die sich auf einer Seite des Astes be-
finden, dessen BP-Werte man wissen mo¨chte. Die Nummern der OTUs werden
durch ein Komma getrennt. Hinter der letzten OTU-Nummer muß ein ’.’ stehen.
Durch die Eingabe von
13,14,18.
werden die BP-Werte fu¨r den Ast in ’edge.dat’ vermerkt, an dessen einem
Ende sich die OTUs 13,14,18 befinden. A¨quivalent ko¨nnte man auch
1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11,12,15,,16,17,19,20.
List of all OTUs
1. OTU1
2. OTU2
3. OTU3
4. OTU4
5. OTU5
6. OTU6
7. OTU7
8. OTU8
9. OTU9
10. OTU10
11. OTU11
12. OTU12
13. OTU13 ................... 13. OTU13
14. OTU14 ................... 14. OTU14
15. OTU15
16. OTU16
17. OTU17
18. OTU18 ................... 18. OTU18
19. OTU19
20. OTU20
Press any key to continue
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Es wird nun eine Liste der OTUs ausgegeben, bei der die eingegebenen OTU
Nummern markiert sind. Durch einen beliebigen Tastendruck gelangt man
wieder zu dem Menue:
Options
(E) Enter edge
(Q) Quit
In der Datei ’edge.dat’ werden die BP-Werte fu¨r die A¨ste eingetragen, die der
Benutzer definiert hat.
# 1 : OTU13 OTU14 OTU18
413 100
313 0
213 0
113 0
13 0
Wurde eine der Option (R) oder (V) verwendet, so entspricht die erste Zahlen-
angabe der Anzahl der Positionen des Alignments. Bei den anderen Optionen
wird die mittlere Positionsnummer des jeweiligen Alignment-Ausschnittes
(’window’) angegeben. In diesem Fall wurde die ’Reduce-Option’ um 100 Po-
sitionen durchgefu¨hrt. Der oben definierte Ast konnte nur aus dem Alignment
der La¨nge 413 rekonstruiert werden.
A.4 Das Programm RASA
Das RASA Programm wird mit
unixRASA "dateiname"
oder falls das zu untersuchenden Alignment in der Datei ”infile.dat“ abgespei-
chert wurde durch
unixRASA
Fu¨r die Untersuchung muß lediglich die Anzahl der Permutationen zur Berech-
nung der tRasa angegeben werden.
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Enter Number of Permutations (max. 1000 )
Nach der Bildschirmausgabe der berechneten Werte wird das Programm mit
der Meldung
Finished Rasa
beendet.
Die berechneten Eij und Rasa Werte sind in den Dateien ”vrasaXX“ fu¨r
die einzelnen Variabilita¨tsgruppen und fu¨r den gesamten Datensatz in der
Datei ”TRasa“ wiedergegeben. Die tRasa Werte bezu¨glich der einzelnen
Variabilita¨tsgruppen sind in der Datei ”tRasa p“ zu finden.
Die Werte in diesen Dateien sind so angegeben, daß sie sich aus ihnen mit dem
ProgrammGNUPLOT Diagramme erstellen lassen. Das RASA Programm stellt
mit der datei ”draw“ eine Eingabe Datei zur Verfu¨gung, um mit dem Aufruf
gnuplot<draw
Diagramme im Postscript Format ps und im XFig Format fig erstellen. Falls
das XFig Programm vorhanden ist lassen sich die fig Dateien betrachten und
in ein gewu¨nschtes Format exportieren. Zum Export der Dateien in das gif
Format kann die Datei ”figTOgif“ ausgefu¨hrt werden. Die Ergebnisdiagramme
und berechneten Werte lassen sich in der Datei ”rasa.htm“ in einem beliebigen
Browser betrachten. Das RASA Alignment wird in der Datei ”outfile.phy“
gespeichert.
Anhang B
Implementierung der
Programme
Die in dem Rahmen dieser Arbeit implementierten oder weiterentwickelten
Programme wurden unter dem Betriebssystem UNIX/LINUX in C/C++
erstellt. Es wurde dabei der GNU C++ Compiler verwendet (Version 2.95.2).
Die Datenstruktur, die in Abbildung B.1 dargestellt ist, verwaltet die fu¨r
die Programme SORTAL, PBL und RASA relevanten Informationen des zu
untersuchenden Alignments.
Die Daten des Alignments werden zu Beginn dieser Programme positionsweise
in eine Queue eingelesen. In jedem Element dieser Queue werden neben
einem Verweis auf das folgende Queue Element, die Positionsnummer, die
Variabilita¨t, die prozentuale Verteilung der Aminosa¨uren und ”gaps“ sowie die
Buchstaben der Aminosa¨uren und ”gaps“ einer Position, ebenfalls als Queue,
abgelegt.
Fu¨r das Programm SORTAL wird fu¨r jedes Element zusa¨tzlich eine Priorita¨t,
wie Abschnitt 2.1.5.2 beschrieben berechnet, anhand der das Element in die
Queue einsortiert wird.Durch die Ausgabe der Positionen der sortierten Queue
erha¨lt man das sortierte Alignment.
Im Programm PBL ermo¨glicht diese Datenstruktur aus dem sortierten Da-
tensatz einfach und gezielt die mo¨glichen Teildatensa¨tze zur phylogenetischen
Untersuchung auszuwa¨hlen.
Die Datenstruktur ermo¨glicht bei der RASA Untersuchung die Berechnung
der tRasa Werte bezu¨glich der einzelnen Variabila¨tsklassen, selbst wenn das
Alignment vorher nicht mit SORTAL sortiert wurde.
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char:
letter
next char:
letter
next
    next
integer : counter
Queue.prot             char:letter next. . .
interger : posnr
integer: proz[27]
char:
letter
next char:
letter
next
    next
integer : counter
Queue.prot             char:letter next. . .
interger : posnr
integer: proz[27]
char:
letter
next char:
letter
next
    next
integer : counter
Queue.prot             char:letter next. . .
interger : posnr
integer: proz[27]
. . .
Abbildung B.1: Die Informationen eines Alignments werden in einer Queue ab-
gelegt. Jedes Queue Element beinhaltet die Informationen einer Position des Da-
tensatzes: Positionsnummer (posnr) und Anzahl unterschiedlicher Aminosa¨uren
einer Position (counter) werden durch ganzzahlige positive Zahlen (integer) wie-
dergegeben. In dem integer Feld proz sind die prozentualen Ha¨ufigkeiten der
durch Buchstaben repra¨sentierten Aminosa¨uren und den ”gaps“, dargestellt
durch ‘-’, festgehalten. Die Buchstaben, die die Aminosa¨uren und ”gaps“ einer
Postion darstellen, sind der Queue prot gespeichert.
Anhang C
Der Eubakteriendatensatz
01aae ----MARE---VPIEKLRNIGIVAHIDAGKTTTTERILYYTGKTYKIGEVH--EGA-ATM
04bb ------MD-----YNKLRNIGISAHIDSGKTTLTERILFYCNKIHAIHEVKGKDGVGATM
05bs ----MAREFS---LEKTRNIGIMAHIDAGKTTTTERILFYTGRIHKIGETH--EGA-SQM
06cj ----MSRS---TPLKKVRNIGIAAHIDAGKTTTSERILFFTGMSHKIGEVH--DGA-ATM
07cp ---MSNQE---FDLSAIRNIGIMAHIDAGKTTTTERILFYAGRTHKIGEVH--EGG-ATM
08ct ---MSDQE---FGLDAIRNIGIMAHIDAGKTTTTERILFYAGRTHKIGEVH--EGG-ATM
09der ----MTITKSQQYLTHFRNIGIAAHIDAGKTTTTERILFFTGRIRNLGETH--EGA-SQM
10ec ----MART---TPIARYRNIGISAHIDAGKTTTTERILFYTGVNHKIGEVH--DGA-ATM
11hi ----MART---TPIERYRNIGISAHIDAGKTTTTERILFYTGVSHKIGEVH--DGA-ATM
12hp ----MARK---TPLNRIRNIGIAAHIDAGKTTTSERILFYTGVSHKIGEVH--DGA-ATM
13mg ----MSRTVD---LKNFRNFGIMAHIDAGKTTTSERILFHSGRIHKIGETH--DGE-SVM
15mp ----MARTVD---LINFRNFGIMAHIDAGKTTTSERILFHSGRIHKIGETH--DGE-SVM
17mtu ----VAQKDVLTDLSRVRNFGIMAHIDAGKTTTTERILYYTGINYKIGEVH--DGA-ATM
18nm ----MARK---TPISLYRNIGISAHIDAGKTTTTERILFYTGLTHKLGEVH--DGA-ATT
19pae ----MART---TPINRYRNIGICAHVDAGKTTTTERVLFYTGVNHKLGEVH--DGA-ATT
21rp ----MSKI---NKLEQIRNIGICAHIDAGKTTTTERILYYTGKSHKIGEVH--EGG----
22syn ----MARTVP---LERIRNIGIAAHIDAGKTTTTERILFYSGVVHKIGEVH--EGT-AVT
23tm MQNVEARY---VDLDKLRNIGIMAHIDAGKTTTTERILYYTGRKHFIGDVD--EGN-TTT
24tp ----MSRG-----ISTFRNIGISAHIDSGKTTLSERILFYCDRIHAIHEVRGKDGVGATM
25vib ----MARK---TPIERYRNIGICAHVDAGKTTTTERILFYTGLSHKIGEVH--DGA-ATM
26xyf ----MVRA---TPIHRYRNIGIMAHIDAGKTTTSERILFYAGVCHQMGEVH--DGA-AVM
01aae DWMPQEKERGITITVATTACYWTRNG---ERYQINIIDTPGHVDFSVEVVRSMKVLDGIV
04bb DSMELERERGITIASAATHVEWKD-------FPINIIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAI
05bs DWMEQEQERGITITSAATTAQWKG-------YRVNIIDTPGHVDFTVEVERSLRVLDGAV
06cj DWMEQEKERGITITSAATTCFWK-------DHQINLIDTPGHVDFTIEVERSMRVLDGAV
07cp DWMAQEQERGITITSAATTVFWLGA-------KINIIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAV
08ct DWMEQEQERGITITSAATTVFWLGA-------KINIIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAV
09der DWMEQERERGITITAAATTAHWTHTETG-EDYTVNIIDTPGHVDFTIEVERSMRVLDGAV
10ec DWMEQEQERGITITSAATTAFWSGMAKQYEPHRINIIDTPGHVDFTIEVERSMRVLDGAV
11hi DWMEQEQERGITITSAATTAFWSGMSQQFPQHRINVIDTPGHVDFTVEVERSMRVLDGAV
12hp DWMEQEKERGITITSAATTCFWK-------DHQINLIDTPGHVDFTIEVERSMRVLDGAV
13mg DWMEQEKERGITITSAATSVSWKN-------CSLNLIDTPGHVDFTVEVERSLRVLDGAI
15mp DWMEQEKERGITITSAATSVSWKN-------CSLNLIDTPGHVDFTVEVERSLRVLDGAI
17mtu DWMEQEQERGITITSAATTTFWK-------DNQLNIIDTPGHVDFTVEVERNLRVLDGAV
18nm DYMEQEQERGITITSAAVTSYWSGMAKQFPEHRFNIIDTPGHVDFTVEVERSMRVLDGAV
19pae DWMVQEQERGITITSAAVTTFWKGSRGQYDNYRVNVIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAV
21rp ------------------------------------------------------------
22syn DWMAQERERGITITAAAISTDWLG-------HHINIIDTPGHVDFTIEVERSMRVLDGVI
23tm DWMPQEKERGITIQSAATTCFW-KG------YRINIIDTPGHVDFTAEVERALRVLDGAI
24tp DNMELERERGITIQSASTQVQWKG-------HTINVIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAV
25vib DWMVQEQERGITITSAATTTFWRGMEAQFQEHRINIIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAV
26xyf DWMEQEQERGITITSAATTVFWSGMDKSMPQHRFNIIDTPGHVDFTIEVERSLRVLDGAV
01aae FIFSAVEGVQPQSEANWRWADRFQVPRIAFINKMDRLGADFYRVFKEIEEKLTIKPVAIQ
04bb LVLDSVAGVQSQSITVDRQLKRYSVPRLAFVNKCDKTGANPYNVKDQLRSKLDLNSVLMQ
05bs AVLDAQSGVEPQTETVWRQATTYGVPRIVFVNKMDKIGADFLYSVGTLRDRLQANAHAIQ
06cj AVFCSVGGVQPQSETVWRQANKYGVPRIVFVNKMDRIGANFYNVEDQIRNRLKANPVPLQ
07cp AVFDAVSGVEPQSETVWRQADKYGVPRIAFVNKMDRMGADYFAAVESMKEKLGANAFPVH
08ct AVFDAVSGVEPQSETVWRQANKYGVPRIAFVNKMDRMGANYFGAIESMREKLGANAIPVH
09der AVFDSSQGVEPQSETVWRQADRYGVPRVAFANKMDKTGASFDLVVNDIRERLGAIPAPIQ
10ec MVYCAVGGVQPQSETVWRQANKYKVPRIAFVNKMDRMGANFLKVVNQIKTRLGANPVPLQ
11hi MVYCAVGGVQPQSETVWRQANKYEVPRIAFVNKMDRTGANFLRVVEQLKTRLGANAIPLQ
12hp SVFCSVGGVQPQSETVWRQANKYGVPRIVFVNKMDRIGANFYNVENQIKLRLKANPVPIN
13mg AVLDAQMGVEPQTETVWRQASRYEVPRVIFVNKMDKTGANFERSVLSIQQRLGVKAVPIQ
15mp AVLDAQMGVEPQTETVWRQASRYEVPRIIFVNKMDKTGANFERSVQSIQQRLGVKAVPIQ
17mtu AVFDGKEGVEPQSEQVWRQADKYDVPRICFVNKMDKIGADFYFSVRTMGERLGANAVPIQ
18nm MVYCAVGGVQPQSETVWRQANKYQVPRLAFVNKMDRQGANFFRVVEQMKTRLRANPVPIV
19pae VVFCGTSGVEPQSETVWRQANKYGVPRIVYVNKMDRQGANFLRVVEQIKKRLGHTPVPVQ
21rp ------------------------------------------------------------
22syn AVFCSVGGVQPQSETVWRQAERYQVPRIAFVNKMDRTGANFFRVCQQIGDRLRANAVPVQ
23tm RVFDATAGVEPQSETVWRQADKYNVPRIAFMNKMDKVGADFYMAVETLVTKLRANPIPVQ
24tp LVLCSVAGVQSQSITVDRQLRRYHVPRISFINKCDRTGANPFKVCAQLREKLSLNAHLMQ
25vib VVFCGTSGVEPQSETVWRQADKYGVPRMVFVNKMDRAGADFLRVVGQIKHRLGANPVPIQ
26xyf FVLCAVGGVQPQSETVWRQANKYFVPRMAFVNKMDRTGANFDKVVEQLKARLGAYPVPMQ
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01aae IPLGAEDQFEGVIDLMEMKAIRWLEETL-GAKYEVVDIPPEYQEKAQEWREKMIETIVET
04bb IPIGLEDKHIGVIDLVLMKAYYFEGKDG--TEIIEKEIPSELLEEAKNKREMMLDALADF
05bs LPIGAEDNFEGIIDLVENVAYFYEDDLG--TRSDAKEIPEEYKEQAEELRNSLIEAVCEL
06cj IPIGAEDNFKGVIDLVTMKALVWEDDTK-PTDYVEKEIPAELKEKAEEYRTKMIEAVSET
07cp CPIGSESQFVGMVDLISQKALYFLDDTL-GAKWEEKEISEDLKERCAELRANLLEELATI
08ct CPIGSESQFVGMVDLISQKTLYFLEETL-GAKWEEREIPEDLQEQCATLRMQLLEELATV
09der YPMGAENDFKGVIDIVRMQAHTFTNDLG--TEIQVGDVPAEYMDKVNEMRQQLIEAAAEV
10ec LAIGAEEHFTGVVDLVKMKAINWNDADQ-GVTFEYEDIPADMVELANEWHQNLIESAAEA
11hi LPVGAEENFTGVVDLIKMKAINWNEADQ-GMTFTYEEVPANMQADCEEWRQNLVEAAAEA
12hp IPIGAEDTFIGVIDLVQMKAIVWNNETM-GAKYDVEEIPSDLLEKAKEYREKLVEAVAEQ
13mg FPIGAENDFNGIIDIITKKAYFFDGNKE--ENAIEKPIPEQYVDQVEKLYNNLVEEVASL
15mp LPIGAENDFNGIIDLIEEKVYFFDGGKE--EKAEEKPIPDQFKDQVKQMRAHLVEEVANF
17mtu LPVGAEADFEGVVDLVEMNAKVWRGETKLGETYDTVEIPADLAEQAEEYRTKLLEVVAES
18nm IPVGAEDNFSGVVDLLKMKSIIWNEVDK-GTTFTYGDIPAELVETAEEWRQNMIEAAAEA
19pae LAIGAEENFVGQVDLIKMKAIYWNDDDK-GMTYREEEIPAELKDLAEEWRSSMVEAAAEA
21rp ------------------------------------------------------------
22syn IPIGSEAEFEGIVDLVRMKAYLYKNDLG--TDIQEVPIPDSVKDKTEEYRLRLVESVAEA
23tm MPIGSEKDFQGVIDLIKMKAIYWVSED--GSVYEERDIPEELREEAEMRREEMLEKIAEL
24tp LPIGLEDRLEGVIDLISLKALYFEGESG--AHVREAPIPEQYQADVKKYRDELIDAASLF
25vib LNIGAEEEFKGVIDLIKMKAINWNEADQ-GMSFTYEEIPADMLELAQEWRNHLVEAAAEA
26xyf VPIGAEDGFEGVIDLLKMKAIHWDAASQ-GTVFEYRDIPIELVDKASKARAFMVEAAAEA
01aae D---DELMEKYLEGQE-ISIDELRKALRKATIERKLVPVLCGSAFKNKGVQPLLDAVIDY
04bb N---DELMELHMEGKE-VPIEIIYNAIRTGTLALKLCPVFMGSAYKNKGVQLLLDAVTRF
05bs D---EELMDKYLEGEE-LTIDELKAGIRKGTLNVEFYPVLVGSAFKNKGVQLVLDAVLDY
06cj S---DELMEKYLGGEE-LSLEEIKTGIKAGCLSLSIVPMLCGTAFKNKGVQPLLDAVVAY
07cp DESNEAFMMKVLEDPDSITEDEIHQVMRKGVIENKINPVLCGTAFKNKGVQQLLNVIVKW
08ct DESNEAFMEKVLENPDSITEEEIHTVMRKGVIEGKINPVLCGSAFKNKGVQQLLDVIVKW
09der D---EDLMMKFLEGEE-PTQQELIAAIRKGTIDKQIFPVLCGSALKNKGVQLLLDAVVDY
10ec S---EELMEKYLGGEE-LTEAEIKGALRQRVLNNEIILVTCGSAFKNKGVQAMLDAVIDY
11hi S---EELMEKYLGGED-LTEEEIKSALRQRVLANEIILVTCGSAFKNKGVQAMLDAVVEY
12hp D---EALMEKYLGGEE-LSIEEIKKGIKAGCLNMSLVPMLCGSSFKNKGVQTLLDAVIDY
13mg D---DQLMADYLDGKP-IEIDAIKNAIRNGVIHCKFFPVLCGSAFKNKGIKLLLDAVVDF
15mp D---DQLMADYLEGKE-ISIADIKRCIRKGVIGCQFFPVLCGSAFKNKGIKLLLDAVVDF
17mtu D---EHLLEKYLGGEE-LTVDEIKGAIRKLTIASEIYPVLCGSAFKNKGVQPMLDAVVDY
18nm S---EELMDKYLGGDE-LTEEEIVGALRQRTLAGEIQPMLCGSAFKNKGVQRMLDAVVEL
19pae N---EELMNKYLEEGE-LSEAEIKEGLRLRTLACEIVPAVCGSSFKNKGVPLVLDAVIDY
21rp ------------------------------------------------------------
22syn D---DALMEKYLEGEE-LTADELVAGLRRGTIAGTMVPVLCGSAFKNKGVQLLLDAVVDY
23tm D---EEILEKYLEGAE-ISEEEIKRVLRKATIENKAVPVLCGAAKANKGIQPLLDAVIDY
24tp S---DELAEAYLEGTE-T-DQLIRAAVRAGTIAEKFVPVFCGSAYKNKGIQPLLDAITYY
25vib S---EELMEKYLEDGE-LSEVEIKQALRQRTINNEIVLAACGSAFKNKGVQAVLDAVIEF
26xyf T---EELMDKYLNEGE-LKEQEILQGLRERTLKVEIIPVFCGSAFKNKGVQAMLDGVIHL
01aae LPSPIDLPPVKGTNPKTGEEEVRHPSD-DEPFCAYAFKVMSDPYAGQLTYIRVFSGTLKA
04bb LPSPHDIKNTALDLNN-NEKEIDLKIDNSLPTVALAFKLEDGQY-GQLTYVRIYQGTLKK
05bs LPAPTDVAAIKGTRPDTNEEIERHSSD-EEPFSALAFKVMTDPYVGKLTFFRVYSGTLDS
06cj LPAPDEVANIKG-EYEDGTEVSVKSTDDGE-FAGLAFKIMTDPFVGQLTFVRVYRGCLES
07cp LPSPLDRGNIRGINLKTDQEISLEPRR-DGPLAALAFKIMTDPYVGRITFIRIYSGTLKK
08ct LPSPLDRGNVRGINLKTGEEVSLKPSK-DGPLAALAFKIMTDPYVGRITFIRIYSGTLKK
09der LPSPLEVPSIKGTHED-GETVTEFPADPEGKLAALAFKIMADPYVGRLTFVRIYSGTLTS
10ec LPSPVDVPAINGILDDGKDTPAERHASDDEPFSALAFKIATDPFVGNLTFFRVYSGVVNS
11hi LPAPTDIPAIKGINPD--ETEGERHASDEEPFSSLAFKIATDPFVGNLTFFRVYSGVINS
12hp LPAPTEVVDIKGIDPKTEEEVFVKSSDDGE-FAGLAFKIMTDPFVGQLTFVRVYRGKLES
13mg LPSPVDVPPAKAIDAN-NKEISIKASD-DANFIGLAFKVATDPFVGRLTFIRVYAGVLKS
15mp LPSPVDVPQAKAYGED-GNEVLISASD-DAPFVGLAFKVATDPFVGRLTFVRVYSGVLKS
17mtu LPSPLDVPPAIGHAPAKEDEEVVRKATTDEPFAALAFKIATHPFFGKLTYIRVYSGTVES
18nm LPAPTDIPPVQGVNPN-TEEADSRQASDEEKFSALAFKMLNDKYVGQLTFIRVYSGVVKS
19pae LPAPTEIPAIKGVSPDDETVEDERHADDNEPFSSLAFKIATDPFVGTLTFARVYSGVLSS
21rp ------------------------------------------------------------
22syn LPSPLEVPAIEGHLPD-GEVATRPAED-KAPLSALAFKVMADPF-GRLTFVRVYSGVLEK
23tm LPSPLDLPPVKGWRVSDGEVVYRKPDE-NEPFTALVFKVQVDPYIGKLVYFRVYSGRLEK
24tp LPDPTEVTNTALDLDR-AEEPVTLSTDADAPVVALGFKLEDGKY-GQLTYVRVYQGTIKK
25vib LPSPTDVPAIKGI--DDRENSVERHADDNEPFSSLAFKIATDPFVGSLTFIRVYSGVVNS
26xyf LPSPADRPPVQGLDEK--GNECRCKASDSEPFSALAFKIMTDPFVGSLTFFRVYSGVLNS
01aae GSYVYNATKDEKQRAGRLLLMHANSREEIQQVSAGEICAVVGLDA-ATGDTLCDEKHP-I
04bb GQELINSRTSKKFKVGRLIRMHANNTEDIEFGGSGDIVALFGIEC-ASGDTFCDPSIN-Y
05bs GSYVKNSTKGKRERVGRILQMHANSREEISTVYAGDIAAAVGLKDTTTGDTLCDEKDL-V
06cj GSYAYNSTKDKKERIGRLLKMHSNKREEIKVLYAGEIGAVVGLKDTLTGDTLASEKDK-V
07cp GSAILNSTKDKKERISRLLEMHANERTDRDEFTVGDIGACVGLKFSVTGDTLCDDNQE-I
08ct GSAILNSTKDKKERISRLLEMHANERTDRDEFTVGDIGACVGLKFSVTGDTLCDENQE-I
09der GSYVYNASKDKRERVGRLLKMHANSREEVTELKAGELGAVIGLKDAGTGNTLIGDGDDRV
10ec GDTVLNSVKAARERFGRIVQMHANKREEIKEVRAGDIAAAIGLKDVTTGDTLCDPDAP-I
11hi GDTVLNSVRQKRERFGRIVQMHANKREEIKEVRAGDIAAAIGLKDVTTGDTLCAIDAP-I
12hp GSYVYNSTKDKKERVGRLLKMHSNKREDIKEVYAGEICAFVGLKDTLTGDTLCDEKNA-V
13mg GSYVKNVRKNKKERVSRLVKMHAQNRNEIDEIRAGDICAVIGLKDTTTGETLTDDKLD-V
15mp GSYVKNVRKNKKERVSRLVKMHAQNRNEIEEIRAGDICAIIGLKDTTTGETLVDDKID-V
17mtu GSQVINATKGKKERLGKLFQMHSNKENPVDRASAGHIYAVIGLKDTTTGDTLSDPNQQ-I
18nm GDTVLNSVKGTRERIGRLVQMTAADRTEIEEVRAGDIAAAIGLKDVTTGETLCAESAP-I
19pae GDSVLNSVKGKKERVGRMVQMHANQREEIKEVRAGDIAALIGMKDVTTGDTLCSIEKP-I
21rp ------------------------------------------------------------
22syn GSYVLNSTKEKKERISRLIILKADDRIEVDQLNAGDLGAVLGLKDTLTGDTLCDDQEP-I
23tm GSYVYNSTKGQRERISRIVFMHADKREEVDYFRPGDIAAGVGLKVSQTGDTLWHEKEP-I
24tp GAELFNVRARKKFKVGRLVRMNSNQMEDISEGTPGDIVALFGVDC-ASGDTFCSGDLN-Y
25vib GDAVYNSVKQKKERFGRIVQMHANKRDEIKEIRAGDIAAAIGLKDVTTGDTLCDPNHV-V
26xyf GDQVYNSVKLKKERVGRILQMHSNQRDEIKEVRAGDIAAAVGLKDVTTGDTLCDQNHI-I
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01aae ILEKLEFPDPVISMAIEPKTKKDQEKLSQVLNKFMKEDPTFRATTDPETGQILIHGMGEL
04bb SMTSMFIPDPVISLSVKPKDKKSADNMAKALGRFTKEDPTFKTYVDIESNETIIQGMGEL
05bs ILESMEFPEPVIDVAIEPKSKADQDKMGIALAKLAEEDPTFRTQTNPETGQTIISGMGEL
06cj ILERMDFPDPVISVAVEPKTKADQEKMSIALNKLAQEDPSFRVSTDEESGQTIISGMGEL
07cp VLERIEFPDPVIDMAIEPKSKGDREKLAQALSSLSEEDPTFRVSTNEETGQTIISGMGEL
08ct VLERIEAPEPVIDMAIEPKSKGDREKLAQALSALSEEDPTFRVSTNEETGQTIISGMGEL
09der LLESIDIPEPVIKLAIEPKTKADQEKMGVGLQKLAEEDPTFKVETDQESGQTTIAGMGEL
10ec ILERMEFPEPVISIAVEPKTKADQEKMGLALGRLAKEDPSFRVWTDEESNQTIIAGMGEL
11hi ILERMEFPEPVISVAVEPKTKADQEKMGLALGRLAQEDPSFRVHTDEESGETIISGMGEL
12hp VLERMEFPEPVIHIAVEPKTKADQEKMGVALGKLAEEDPSFRVMTQEETGQTLIGGMGEL
13mg QLEAMQFAEPVISLAVEPKTKADQEKMSIALSKLAEEDPTFKTFSDPETGQTIIAGMGEL
15mp QLEAMQFAQPVISLAVEPKTKADQEKMSIALSKLAEEDPTFKTFTDPETGQTIIAGMGEL
17mtu VLESMTFPDPVIEVAIEPKTKSDQEKLSLSIQKLAEEDPTFKVHLDSETGQTVIGGMGEL
18nm ILERMEFPEPVIHIAVEPKTKADQEKMGIALNRLAKEDPSFRVRTDEESGQTIISGMGEL
19pae ILERMDFPEPVISVAVEPKTKADQEKMGIALGKLAQEDPSFRVKTDEESGQTIISGMGEL
21rp ------------------------------------------------------------
22syn ILESLFVPQPVISVAVEPKTKQDMDKLSKALQSLSEEDPTFRVSVDPETNQTVIAGMGEL
23tm ILEKIDFPEPVISLAVEPVTKADEEKLVKALLALSEEDPTLQVRVDKETGENIISGMGEL
24tp AMTSMFVPEPVISLSITPKDKRSADQVSKALNRFTKEDPTFRSFVDPESNQTIIQGMGEL
25vib ILERMEFPEPVIQIAVEPRSKADQEKMGIALGKLAAEDPSFRVETDAETGQTLISGMGEL
26xyf TLERMIFPEPVISMAVEPKTKSDQEKMGMALGRLAQEDPSFRVKTDEESGQTIISGMGEL
01aae HLEIMVDRMKREYGIEVNVGKPQVAYKETIR-KKAIGEGKFIKQTGGRGQYGHAIIEIEP
04bb HLEVYIERMKREFKAEVETGMPQVAYRETIT-GKAEFNYTHKKQSGGAGQFGAVAGFMEP
05bs HLDIIVDRMKREFKVEANVGAPQVAYRETFR-TGAKVEGKFVRQSGGRGQFGHVWIEFEP
06cj HLEIIVDRMLREFKVEAEVGQPQVAYRETIR-KTVEQEYKYAKQSGGRGQYGHVFLRLEP
07cp HLDILRDRMIREFKVEANVGKPQVSYKETIT-VSGNSETKYVKQSGGRGQYAHVCLEIEP
08ct HLDILRDRMIREFRVEANVGKPQVSYKETIT-KTSNSETKYVKQSGGRGQYAHVCLEIEP
09der HLEILVDRLKREYKVEANVGAPQVAYRETIT-KQVEVDSKFARQSGGRGQYGHVKLRVEP
10ec HLDIIVDRMKREFNVEANVGKPQVAYRETIRQKVTDVEGKHAKQSGGRGQYGHVVIDMYP
11hi HLDIIVDRMKREFKVEANIGKPQVSYRETIRTRVNDVEGKHAKQSGGRGQYGHVVIDLYP
12hp HLEIIVDRLKREFKVEAEIGQPQVAFRETIR-SSVSKEHKYAKQSGGRGQYGHVFIKLEP
13mg HLDILVDRMKREFKVEVNIGAPQVSFRETFK-STSEVEGKYIKQSGGRGQYGHVKIRFEP
15mp HLDILVDRMRREFKVEVNVGAPQVSFRETFN-KESEVEGKYIKQSGGRGQYGHVKIRFEP
17mtu HLDILVDRMRREFKVEANVGKPQVAYKETIKRLVQNVEYTHKKQTGGSGQFAKVIINLEP
18nm HLEIIVDRMKREFGVEANIGAPQVAYRETIR-KAVKAEYKHAKQSGGKGQYGHVVIEMEP
19pae HLDIIVDRMKREFGVEANIGKPQVAYRETITKDNVEIEGKFVRQSGGRGQFGHCWIRFSA
21rp ------------------------------------------------------------
22syn HLEILVDRMLREFKVEANVGAPQVAYRETIR-KAVQAEGKFIRQSGGKGQYGHVVIEVEP
23tm HLEIVVDRLKREFGVNVRVGQPQVAYRETIK-KSAEAEGKYIRQTGGRGQYGHVILRIEP
24tp HLDVYIERMRREYKCEVETGMPQVAYREAIS-ARADFNYTHKKQTGGSGQFGRVAGFIEP
25vib HLDIIVDRMKREFGVDCNVGKPQVAYRETIRGK-SEVEGKFVRQSGGRGQYGHVWLKIEP
26xyf HLDIIVDRMRREFNVEANVGKPQVAYRETIRKSDVKSDYKHVKQSGGKGQYGHVVIEISP
01aae LPRGA--------GFEFIDDIHGGVIPKEFIPSVEKGVKEAMQNGILAGYPVVDVRVRLF
04bb LNKE-------GETYEFVNLIKGGVIPTEYIPSCDKGFQKAMEKGTLIGFPIVDIKITIN
05bs NEEG--------AGFEFENAIVGGVVPREYIPAVQAGLEDALENGVLAGFPLIDIKAKLF
06cj LEP--GS------GYEFVNDIKGGVIPKEYIPAVDKGVQEALQNGVLAGYPVEDVKVTVY
07cp NEPGK--------GNEVVSKIVGGVIPKEYIPAVIKGIEEGLNTGVLAGYGLVDVKVSIV
08ct NEPGK--------GNEVVSKIVGGVIPKEYIPAVIKGVEEGLNSGVLAGYGLVDVKVSIV
09der LEPG--------AGFIFENAVVGGTVPKEYIGPAQKGVEEAMQSGPMLGFPVVDIKVVIY
10ec LEPGSNPK-----GYEFINDIKGGVIPGEYIPAVDKGIQEQLKAGPLAGYPVVDMGIRLH
11hi LDP-EGP------GYEFVNEIKGGVIPGEYIPAVDKGIQEQLKSGPLAGYPVVDLGVRLH
12hp KEP--GS------GYEFVNEISGGVIPKEYIPAVDKGIQEAMQNGVLAGYPVVDFKVTLY
13mg NKD---------KGFEFVDKIVGGRIPREYIKPVQTGLENAMNSGPLAGYPMIDIKATLF
15mp NKD---------KGFEFVDKIVGGRIPREYIKPVQAGLENAMASGPLAGYPMIDIKATLF
17mtu FTGEEGA------TYEFESKVTGGRIPREYIPSVDAGAQDAMQYGVLAGYPLVNLKVTLL
18nm MEP--GGE-----GYEFIDEIKGGVIPREFIPSVDKGIRDTLPNGIVAGYPVVDVRIRLV
19pae ADVDEKGN--ITEGLVFENEVVGGVVPKEYIPAIQKGIEEQMKNGVVAGYPLIGLKATVF
21rp ------------------------------------------------------------
22syn TEPG--------TGFEFVSKIVGGVIPKEYIAPSEQGMKEACASGVLAGYPVIDLKATLV
23tm IPEEE--------G----K--NF-----EFMPAIEAGIKEAMMAGPLAGYPVVRVRAIVL
24tp IA---------GQDYEFVDQIKGGVIPNEFIPSCDKGFRTAVKKGTLIGFPIVGVRVTIN
25vib AEPGQ--------GFVFVDAIAGGVIPKEFINPVAKGIEEQMNNGVLAGYPVLDVKATLF
26xyf MSDVDKQHPDVKGDFLFINEITGGVIPKEFISPIEKGLRETITSGPLAGFPVVGVKVKLV
01aae DGSYHEVDSSDIAFQVAGSLAFKDAAKKADPVLLEPIMEVEVETPEKYVGDVIGDLNSRR
04bb DGQYHIVDSSDIAFQLAAIGAFREAYEKAKPTILEPIMKVTLEGPTEFQGNMFGLLNQRR
05bs DGSYHDVDSNEMAFKVAASMALKNAVSKCNPVLLEPIMKVEVVIPEEYMGDIMGDITSRR
06cj DGSYHEVDSSEMAFKLAASMGFKEGARKAGAVILEPMMKVEVETPEDYMGDVIGDLNKRR
07cp FGSYHEVDSSEMAFKICGSMAVKDACRKAKPVILEPIMKVAVITPEDHLGDVIGDLNRRR
08ct FGSYHEVDSSEMAFKICGSMAVKEACRKALPVILEPIMKVTVITPEDHLGDVIGDLNRRR
09der DGSYHEVDSSEMAFKIAGSMGLKEAVQKGSPAILEPVMRVEVTTPEEYMGDVIGDLNSRR
10ec FGSYHDVDSSELAFKLAASIAFKEGFKKAKPVLLEPIMKVEVETPEENTGDVIGDLSRRR
11hi FGSYHDVDSSELAFKLAASLAFKAAFSKANPVLLEPIMKVEVETPPEYVGDVIGDLSRRR
12hp DGSYHDVDSSEMAFKIAGSMAFKEASRAANPVLLEPMMKVEVEVPEEYMGDVIGDLNRRR
13mg DGSFHEVDSSEMAFKIAASLALKEAGKQCNPVLLEPIMAIEVTVPEQYFGDTMGDISSRR
15mp DGSFHEVDSSEMAFKIAASLALKEAGKVCSPVLLEPIMAIEVTVPEQYFGDTMGDISSRR
17mtu DGAYHEVDSSEMAFKIAGSQVLKKAAALAQPVILEPIMAVEVTTPEDYMGDVIGDLNSRR
18nm FGSYHDVDSSQLAFELAASQAFKEGMRQASPALLEPIMAVEVETPEEYMGDVMGDLNRRR
19pae DGSYHDVDSNEMAFKIAASMATKQLAQKGGGKVLEPIMKVEVVTPEDYMGDVMGDLNRRR
21rp ------------------------------------------------------------
22syn DGSFHDVDSSEMAFKIAGSMAIREAVGQADPVLLEPVMKVEIEVPDDFMGNVIGDLNARR
23tm DGSYHEVDSSEMAFKIAASMAFKEAMKKAQPVLLEPIMKLEITTPEEYMGNIISDLNSRR
24tp DGQSHPVDSSDMAFQAAAIGAFREAYNGAKPVVLEPIMRVSVEGPQEFQGSVFGLINQRR
25vib DGSFHDVDSSEMAFKIAGSMAFKKGALEAQPVLLEPLMKVEITTPEDWMGDVVGDLNRRR
26xyf FGSYHDVDSSEMAFKLAASMAFKQGFAKANPVLLEPIMKVEIVSPEDYLGDIMGDVSRRR
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01aae GKIMGMENK-GVITVIKAHVPLAEMFGYATTLRSLTQGRGTFIMKFSHYDEVPQQIAEKI
04bb GIITGSLED-GSFSKVEAEVPLSEMFGFSTVLRSSTQGKAEFSMEFLKYGKVPSAIFDEL
05bs GRVEGMEAR-GNAQVVRAMVPLAEMFGYATALRSNTQGRGTFTMHMDHYGEVPKSVAEEI
06cj GQVNSMDER-GGNKIITAFCPLAEMFGYSTDLRSQTQGRATYSMEFDHYDEVPKNVADEI
07cp GKILGQESS-RGMAQVNAEVPLSEMFGYTTSLRSLTSGRATSTMEPAFFAKVPQKIQEEI
08ct GKILGQESS-RNMAQVSAEVPLSEMFGYMTSLRSLTSGRATSTMEPAFFAKVPQKIQEEI
09der GQIQGMEAR-GNAQIVKAFVPLSEMFGYATDMRSKTQGRASYSMFFDHYTQVPTNLAQQL
10ec GMLKGQESE-VTGVKIHAEVPLSEMFGYATQLRSLTKGRASYTMEFLKYDEAPSNVAQAV
11hi AMVNGQEAN-EFVVKIYAEVPLSEMFGYATDLRSQTQGRASYSMEPLKYAEAPTSVAAAV
12hp GQINSMDDR-LGLKIVNAFVPLVEMFGYSTDLRSATQGRGTYSMEFDHYGEVPSNIAKEI
13mg GIIEGTEQR-DNVQLIKAKVPLKEMFGYATDLRSFSQGRGNYVMQFSHYAETPKSVVNEI
15mp GLIEGTEQR-DNVQVIKAKVPLKEMFGYATDLRSFSQGRGNYVMQFSHYAETPKSVVNEI
17mtu GQIQAMEER-AGARVVRAHVPLSEMFGYVGDLRSKTQGRANYSMVFDSYSEVPANVSKEI
18nm GVVLGMDDDGIGGKKVRAEVPLAEMFGYSTDLRSATQGRATYSMEFKKYSEAPAHIAAAV
19pae GLIQGMEDTVSG-KVIRAEVPLGEMFGYATDVRSMSQGRASYSMEFSKYAEAPSNIVEAL
21rp ------------------------------------------------------------
22syn GHIEGQETE-QGIAKVAASVPLAEMFGYATDIRSKTQGRGIFSMEFSHYAEVPRNVAEAI
23tm AKVESLETR-GHLKVIVAKVPLSETFGYATVLRSLSQGRASYIMQFSHYQEVPEKIAEKI
24tp GVVVSSADD-EQFSRVDAEVPLSEMFGFSTVLRSSTQGKAEYSMEFAKYGKAPQGVTDSL
25vib GIIEGMDEGPAGLKIIHAKVPLSEMFGYATDLRSATQGRASYSMEFAEYADVPKNIADAI
26xyf GVLQGQDDS-LSGKVINAMIPLGEMFGYATSLRSMTQGRATFAMEFDHYEEAPANIADTV
01aae IGERMAGKSS--------------------------------------------------
04bb RKKFNRQNKS--------------------------------------------------
05bs IKKNKGE-----------------------------------------------------
06cj IKKRN-------------------------------------------------------
07cp VKK---------------------------------------------------------
08ct VKK---------------------------------------------------------
09der MKK---------------------------------------------------------
10ec IEARGK------------------------------------------------------
11hi IEARKK------------------------------------------------------
12hp VEKRKG------------------------------------------------------
13mg IANKK-------------------------------------------------------
15mp IATKK-------------------------------------------------------
17mtu IAKATGE-----------------------------------------------------
18nm TEARKG------------------------------------------------------
19pae VKKQG-------------------------------------------------------
21rp ------------------------------------------------------------
22syn VAKSRGYA----------------------------------------------------
23tm IKVV--------------------------------------------------------
24tp IKEYQEKRKAEQRLTACVCLITIGRKIPDLRARGGTQEDAKPVIKCWFDGVQVGPLSSVR
25vib IAEHG-------------------------------------------------------
26xyf IKKT--------------------------------------------------------
01aae -----------------------------------------------------MAKEKFE
04bb ----------------------------------------------MKFRRLVMAKEVFQ
05bs -----------------------------------------------------MAKEKFD
06cj -----------------------------------------------------MAKEKFS
07cp -----------------------------------------------------MSKETFQ
08ct -----------------------------------------------------MSKETFQ
09der -----------------------------------------------------MAKGTFE
10ec -----------------------------------------------------MSKEKFE
11hi -----------------------------------------------------MSKEKFE
12hp -----------------------------------------------------MAKEKFN
13mg -----------------------------------------------------MAREKFD
15mp -----------------------------------------------------MAREKFD
17mtu -----------------------------------------------------VAKAKFQ
18nm -----------------------------------------------------MAKEKFE
19pae -----------------------------------------------------MAKEKFE
21rp -----------------------------------------------------MAKAKFE
22syn -----------------------------------------------------MARAKFE
23tm -----------------------------------------------------MAKEKFV
24tp NALGSRAGCARCLRGPFGCSAVDPSFRFFVPPCCVRACGVRRICATDLLRRIFMAKEKFA
25vib -----------------------------------------------------MSKEKFE
26xyf -----------------------------------------------------MAQDKFK
01aae RTKEHVNVGTIGHVDHGKSTLTSAITCVLAAGLVE-GGKAKCFKYEEIDKAPEEKERGIT
04bb RTKPHMNVGTIGHVDHGKTTLTAAISIYCSKLNKDA----KALKYEDIDNAPEEKARGIT
05bs RSKSHANIGTIGHVDHGKTTLTAAITTVLHKKS----GKGTAMAYDQIDGAPEERERGIT
06cj RNKPHVNIGTIGHVDHGKTTLTAAISAVLSRR-----GLAELKDYDNIDNAPEEKERGIT
07cp RNKPHINIGTIGHVDHGKTTLTAAITRALSG-----DGLASFRDYSSIDNTPEEKARGIT
08ct RNKPHINIGAIGHVDHGRTTLTAAITRTLSG-----DGLADFRDYSSIDNTPEEKARGIP
09der RTKPHVNIGTIGHVDHGKTTLTAAITFTAASAD----PTIETLAYDQIDKAPEEKARGIT
10ec RTKPHVNVGTIGHVDHGKTTLTAAITTVLAKT-----YGGAARAFDQIDNAPEEKARGIT
11hi RTKPHVNVGTIGHVDHGKTTLTAAITTVLAKH-----YGGAARAFDQIDNAPEEKARGIT
12hp RTKPHVNIGTIGHVDHGKTTLSAAISAVLSLK-----GLAEMKDYDNIDNAPEEKERGIT
13mg RSKPHVNVGTIGHIDHGKTTLTAAICTVLAKE-----GKSAATRYDEIDKAPEEKARGIT
15mp RSKPQLNVGTIGHIDHGKTTLTAAICTVLAKE-----GKSAATRYDQIDKAPEEKARGIT
17mtu RTKPHVNIGTIGHVDHGKTTLTAAITKVLHDKFP---DLNETKAFDQIDNAPEERQRGIT
18nm RSKPHVNVGTIGHVDHGKTTLTAALTTILAKK-----FGGAAKAYDQIDNAPEEKARGIT
19pae RNKPHVNVGTIGHVDHGKTTLTAALTKVCSDT-----WGGSARAFDQIDNAPEEKARGIT
21rp RTKPHVNIGTIGHVDHGKTSLTAAITIILAKT-----GGAKATAYDQIDAAPEEKERGIT
22syn RTKDHVNIGTIGHVDHGKTTLTAAITMTLAEL-----GGAKARKYEDIDAAPEEKARGIT
23tm RTKPHVNVGTIGHIDHGKSTLTAAITKYLSL-----KGLAQYIPYDQIDKAPEEKARGIT
24tp RTKVHMNVGTIGHVDHGKTTLSAAITSYCAKKFGD-----KQLKYDEIDNAPEEKARGIT
25vib RTKPHVNVGTIGHVDHGKTTLTAAICTVLAKV-----YGGKARDFASIDNAPEERERGIT
26xyf RTKLHVNVGTIGHVDHGKTTLTAALTKVGAER-----FGGEFKAYDAIDAAPEEKARGIT
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01aae INITHVEYETAKRHYAHVDCPGHADYIKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHVLL
04bb INARHIEYETANRHYAHVDCPGHADYIKNMITGAAQMDAAILLVAADSGAEPQTKEHLLL
05bs ISTAHVEYETETRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHILL
06cj IATSHIEYETDNRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHILL
07cp INASHVEYETPNRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSATDGAMPQTKEHILL
08ct INASHVEYETANRHYAHVDCPCHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSATDGAMPQTKEHILL
09der INTAHVEYQTETRHYSHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSSADGPMPQTREHILL
10ec INTSHVEYDTPTRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVAATDGPMPQTREHILL
11hi INTSHVEYDTPTRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVAATDGPMPQTREHILL
12hp IATSHIEYETENRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHILL
13mg INSAHVEYSSDKRHYAHVDCPGHADYIKNMITGAAQMDGAILVVSATDSVMPQTREHILL
15mp INIAHVEYSSDKRHYAHVDCPGHADYIKNMITGAAQMDGAILVVSATDSVMPQTREHILV
17mtu INIAHVEYQTDKRHYAHVDAPGHADYIKNMITGAAQMDGAILVVAATDGPMPQTREHVLL
18nm INTSHVEYETETRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVCSAADGPMPQTREHILL
19pae INTSHVEYDSAVRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVCSAADGPMPQTREHILL
21rp ISTAHVEYETQNRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHILL
22syn INTAHVEYETDSRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHILL
23tm INITHVEYETEKRHYAHIDCPGHADYIKNMITGAAQMDGAILVVAATDGPMPQTREHVLL
24tp INTRHLEYQSDRRHYAHIDCPGHADYVKNMITGAAQMDGGILVVSAPDGVMPQTKEHLLL
25vib INTSHVEYDTPNRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGGILVVAATDGPMPQTREHILL
26xyf ISTAHVEYETEVRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVCSAADGPMPQTREHILL
01aae ARQVNVPYIVVFMNKCDMVD--DEELLELVELEVRELLSKYEYPGDEVPVIRGSALGALQ
04bb AQRMGIKKIIVFLNKLDLAD---PELVELVEVEVLELVEKYGFS-ADTPIIKGSAFGAMS
05bs SKNVGVPYIVVFLNKCDMVD--DEELLELVEMEVRDLLSEYDFPGDDVPVVKGSALKALE
06cj SRQVGVPYIVVFMNKADMVD--DAELLELVEMEIRELLSSYDFPGDDTPIISGSALKALE
07cp ARQVGVPYIVVFLNKVDMISQEDAELIDLVEMELSELLEEKGYKG--CPIIRGSALKALE
08ct ARQVGVPYIVVFLNKIDMISEEDAELVDLVEMELAELLEEKGYKG--CPIIRGSALKALE
09der ARQVGVPYIVVFMNKVDMVD--DEELLELVEMEVRELLSKYEFPGDDLPVVKGSALRALE
10ec GRQVGVPYIIVFLNKCDMVD--DEELLELVEMEVRELLSQYDFPGDDTPIVRGSALKALE
11hi GRQVGVPYIIVFLNKCDMVD--DEELLELVEMEVRELLSQYDFPGDDTPIVRGSALQALN
12hp SRQVGVPHIVVFLNKQDMVD--DQELLELVEMEVRELLSAYEFPGDDTPIVAGSALRALE
13mg ARQVGVPKMVVFLNKCDIAS--DEEVQELVAEEVRDLLTSYGFDGKNTPIIYGSALKALE
15mp ARQVGVPRMVVFLFKCDIAT--DEEVQELVAEEVRDLLTSYGFDGKNTPIIYGSALKALE
17mtu ARQVGVPYILVALNKADAVD--DEELLELVEMEVRELLAAQEFD-EDAPVVRVSALKALE
18nm ARQVGVPYIIVFMNKCDMVD--DAELLELVEMEIRDLLSSYDFPGDDCPIVQGSALKALE
19pae SRQVGVPYIVVFLNKADMVD--DAELLELVEMEVRDLLNTYDFPGDDTPIIIGSALMALE
21rp AKQVGVPAMVVFLNKVDMVD--DPDLLELVEMEVRELLSKYGFPGNEIPIIKGSALQALE
22syn AKQVGVPKLVVFLNKKDMVD--DEELLELVELEVRELLSDYDFPGDDIPIVAGSALKAIE
23tm ARQVEVPYMIVFINKTDMVD--DPELIDLVEMEVRDLLSQYGYPGDEVPVIRGSALKAVE
24tp ARQVGVPSIIVFLNKVDLVDD--PELLELVEEEVRDALAGYGFS-RETPIVKGSAFKALQ
25vib GRQVGIPYIIVFMNKCDMVD--DEELLELVEMEVRELLSEYDFPGDDLPVIQGSALGALN
26xyf ARQVGVPYIVVFLNKADMVD--DAELLELVEMEVRELLSKYDFPGDDTPIVRGSALKALE
01aae ELEQ----NSP-GKWVESIKELLNAMDEYIPTPQREVDKPFLMPIEDVFSISGRGTVVTG
04bb NP--------EDPESTKCVKELLESMDNYFDLPERDIDKPFLLAVEDVFSISGRGTVATG
05bs G----------DAEWEAKIFELMDAVDEYIPTPERDTEKPFMMPVEDVFSITGRGTVATG
06cj EAK-----AGQDGEWSAKIMDLMAAVDSYIPTPTRDTEKDFLMPIEDVFSISGRGTVVTG
07cp GD----------ANYIEKVRELMQAVDDNIPTPEREIDKPFLMPIEDVFSISGRGTVVTG
08ct GD----------AAYIEKVRELMQAVDDNIPTPEREIDKPFLMPIEDVFSISGRGTVVTG
09der ALQSNPKMARGTDKWVDYIWELLDAVDSYIPTPERDTDKTFLMPVEDVFTITGRGTVATG
10ec G----------DAEWEAKILELAGFLDSYIPEPERAIDKPFLLPIEDVFSISGRGTVVTG
11hi G----------VAEWEEKILELANHLDTYIPEPERAIDQPFLLPIEDVFSISGRGTVVTG
12hp EAK-----AGNVGEWGEKVLKLMAEVDAYIPTPERDTEKTFLMPVEDVFSIAGRGTVVTG
13mg G----------DPKWEAKIHDLIKAVDEWIPTPTREVDKPFLLAIEDTMTITGRGTVVTG
15mp G----------DPKWEAKIHDLMNAVDDGFQLLNVKWTNPFLLAIEDTMTITGRGTVVTG
17mtu G----------DAKWVASVEELMNAVDESIPDPVRETDKPFLMPVEDVFTITGRGTVVTG
18nm G----------DAAYEEKIFELAAALDSYIPTPERAVDKPFLLPIEDVFSISGRGTVVTG
19pae GK-------DDNGIGVSAVQKLVETLDSYIPEPVRAIDQPFLMPIEDVFSISGRGTVVTG
21rp G----------KPEGEKAINELMNAVDTYIPQPIELQDKPFLMPIEDVFSISGRGTVVTG
22syn G----------EKEYKDAILELMKAVDDYIDTPEREVDKPFLMAVEDVFSITGRGTVATG
23tm AP------NDPNHEAYKPIQELLDAMDNYIPDPQRDVDKPFLMPIEDVFSITGRGTVVTG
24tp DG--------ASPEDAACIEELLAAMDSYFEDPVRDDARPFLLSIEDVYTISGRGTVVTG
25vib G----------EAQWEAKIVELAEALDTYIPEPERAVDMAFLMPIEDVFSIQGRGTVVTG
26xyf G--------DQSEIGVPAIIRLAEALDTHIPNPERAIDRPFLMPVEDVFSISGRGTVVTG
01aae RVERGVLRPGDEVEIVGLREEPLKTVATSIEMFRKVLDEALPGDNIGVLLRGVGKDDVER
04bb RIERGIIKVGQEVEIVGIK-ETRKTTVTGVEMFQKILEQGQAGDNVGLLLRGVDKKDIER
05bs RVERGQVKVGDEVEIIGLQEENKKTTVTGVEMFRKLLDYAEAGDNIGALLRGVSREEIQR
06cj RIEKGVVKVGDTIEIVGIK-DTQTTTVTGVEMFRKEMDQGEAGDNVGVLLRGTKKEEVIR
07cp RIERGIVKVSDKVQLVGLG-ETKETIVTGVEMFRKELPEGRAGENVGLLLRGIGKNDVER
08ct RIERGIVKVSDKVQLVGLR-DTKETLLLGLEMFRKNSQKVRAGENVGLLLRGIGKNDVER
09der RVERGTVKVQDEVEIVGLT-DTRKTTVTGIEMHRKLLDSGMAGDNVGVLLRGVARDDVER
10ec RVERGIIKVGEEVEIVGIK-ETQKSTCTGVEMFRKLLDEGRAGENVGVLLRGIKREEIER
11hi RVERGIIRTGDEVEIVGIK-DTAKTTVTGVEMFRKLLDEGRAGENIGALLRGTKREEIER
12hp RIERGVVKVGDEVEIVGIR-PTQKTTVTGVEMFRKELEKGEAGDNVGVLLRGTKKEEVER
13mg RVERGELKVGQEVEIVGLK-PIRKAVVTGIEMFKKELDSAMAGDNAGVLLRGVERKEVER
15mp RVERGELKVGQEIEIVGLR-PIRKAVVTGIEMFKKVLDSAMAGDNAGVLLRGVDRKEVER
17mtu RVERGVINVNEEVEIVGIRPSTTKTTVTGVEMFRKLLDQGQAGDNVGLLLRGVKREDVER
18nm RVERGIIHVGDEIEIVGLK-ETQKTTCTGVEMFRKLLDEGQAGDNVGVLLRGTKREDVER
19pae RVERGIIKVQEEVEIVGIK-ATTKTTCTGVEMFRKLLDEGRAGENVGILLRGTKREDVER
21rp RVESGIIKVGEEIEIVGLK-NTQKTTCTGVEMFRKLLDEGQSGDNVGILLRGTKREEVER
22syn RIERGKVKVGEEISIVGIK-DTRKATVTGVEMFQKTLEEGMAGDNVGLLLRGIQKEDIER
23tm RIERGRIRPGDEVEIIGLSYEIKKTVVTSVEMFRKELDEGIAGDNVGCLLRGIDKDEVER
24tp RIECGVISLNEEVEIVGIK-PTKKTVVTGIEMFNKLLDQGIAGDNVGLLLRGVDKKEVER
25vib RIERGILKVGDEVAIVGIK-ETVKTTCTGVEMFRKLLDEGRAGENVGALLRGTKREEVER
26xyf RVECGVIKVGDEVEIVGIR-PTSKTIVTGVEMFRKLLDQGQAGDNAGLLLRGTKRDEVER
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01aae GQVLAQPGSVKAHKRFRAQVYVLSKEEGGRHTPFFVNYRPQFYFRTADVTGTVVKLP---
04bb GQVLSAPGTITPHKKFKASIYCLTKEEGGRHKPFFPGYRPQFFFRTTDVTGVVAL-----
05bs GQVLAKPGTITPHSKFKAEVYVLSKEEGGRHTPFFSNYRPQFYFRTTDVTGIIHLP----
06cj GMVLAKPKSITPHTDFEAEVYILNKDEGGRHTPFFNNYRPQFYVRTTDVTGSIKLA----
07cp GMVVCQPNSVKPHTKFKSAVYVLQKEEGGRHKPFFSGYRPQFFFRTTDVTG-VVTLP---
08ct GMVVCLPNSVKPHTRFKCAVYVLQKEEGGRHKPFFTGYRPQFFFLTTDVTG-VVTLP---
09der GQVLAKPGSIKPHTKFEASVYVLSKDEGGRHSAFFGGYRPQFYFRTTDVTGVVELQ----
10ec GQVLAKPGTIKPHTKFESEVYILSKDEGGRHTPFFKGYRPQFYFRTTDVTGTIELP----
11hi GQVLAKPGSITPHTDFESEVYVLSKDEGGRHTPFFKGYRPQFYFRTTDVTGTIELP----
12hp GMVLCKPGSITPHKKFEGEIYVLSKEEGGRHTPFFTNYRPQFYVRTTDVTGSITLP----
13mg GQVLAKPGSIKPHKKFKAEIYALKKEEGGRHTGFLNGYRPQFYFRTTDVTGSIALA----
15mp GQVLAKPGSIKPHKKFKAEIYALKKEEGGRHTGFLNGYRPQFYFRTTDVTGSISLP----
17mtu GQVVTKPGTTTPHTEFEGQVYILSKDEGGRHTPFFNNYRPQFYFRTTDVTGVVTLP----
18nm GQVLAKPGTITPHTKFKAEVYVLSKEEGGRHTPFFANYRPQFYFRTTDVTGAVTLE----
19pae GQVLAKPGTIKPHTKFECEVYVLSKEEGGRHTPFFKGYRPQFYFRTTDVTGNCELP----
21rp GQVLAKPGSIKPHDKFEAEVYVLSKEEGGRHTPFTNDYRPQFYFRTTDVTGTIKLP----
22syn GMVLAKPGSITPHTEFEGEVYVLKKEEGGRHTPFFANYRPQFYVRTTDVTGTIKSYTADD
23tm GQVLAAPGSIKPHKRFKAQIYVLKKEEGGRHTPFTKGYKPQFYIRTADVTGEIVGLP---
24tp GQVLSKPGSIKPHTKFEAQIYVLSKEEGGRHSPFFQGYRPQFYFRTTDITGTISLP----
25vib GQVLAKPGSITPHTKFESEVYVLSKDEGGRHTPFFKGYRPQFYFRTTDVTGSIELP----
26xyf GQVLAKPGSIKAHKEFEAEVYVLSKEEGGRHTPFFNGYTPQFYMRTTDITGKVCLP----
01aae -EGVEMVMPGDNVELEVELIAPVALEEGLRFAIREGGRTVGAGVVTKILD----------
04bb -EGKEMVMPGDNVDIIVELISSIAMDKNVEFAVREGGRTVASGRILEILE----------
05bs -EGVEMVMPGDNTEMNVELISTIAIEEGTRFSIREGGRTVGSGVVSTITE----------
06cj -DGVEMVMPGENVRITVSLIAPVALEEGTRFAIREGGKTVGSGVVSKIIK----------
07cp -EGTEMVMPGDNVELDVELIGTVALEEGMRFAIREGGRTIGAGTISKINA----------
08ct -EGVEMVMPGDNVEFEVQLISPVALEEGMRFAIREGGRTIGAGTISKIIA----------
09der -EGVEMVMPGDNVTFTVELIKPIAMEEGLRFAIREGGRTVGAGVVSKVLE----------
10ec -EGVEMVMPGDNIKMVVTLIHPIAMDDGLRFAIREGGRTVGAGVVAKVLS----------
11hi -EGVEMVMPGDNIKMTVSLIHPIAMDQGLRFAIREGGRTVGAGVVAKIIK----------
12hp -EGVEMVMPGDNVKITVELISPVALELGTKFAIREGGRTVGAGVVSNIIE----------
13mg -ENTEMVLPGDNASITVELIAPIACEKGSKFSIREGGRTVGAGTVTEVLE----------
15mp -ENTEMVLPGDNTSISVELIAPIACEKGSKFSIREGGRTVGAGSVTKCLNSESRILSWLC
17mtu -EGTEMVMPGDNTNISVKLIQPVAMDEGLRFAIREGGRTVGAGRVTKIIK----------
18nm -EGVEMVMPGENVTITVELIAPIAMEEGLRFAIREGGRTVGAGVVSSVIA----------
19pae -EGVEMVMPGDNIKMVVTLIAPIAMEDGLRFAIREGGRTVGAGVVAKIIE----------
21rp -SDKQMVMPGDNATFSVELIKPIAMQEGLKFSIREGGRTVGAGIVTKINN----------
22syn GSAVEMVMPGDRIKMTVELINPIAIEQGMRFAIREGGRTIGAGVVSKILK----------
23tm -EGVEMVMPGDHVEMEIELIYPVAIEKGQRFAVREGGRTVGAGVVTEVIE----------
24tp -EGVDMVKPGDNTKIIGELIHPIAMDKGLKLAIREGGRTIASGQVTEILL----------
25vib -EGVEMVMPGDNVKMVVDLIAPIAMDEGLRFAIREGGRTVGAGVVAKIIA----------
26xyf -EGVEMVMPGDNVKVTVSLINPVAMGEGQRFAIREGGRTVGAGVVSKVIG----------
01aae ------------------------------------MSEQQVQELEKKWYALQVEPGKEN
04bb --------------------------------------------MSRAWYVVQTYSQYEK
05bs --------------------------------------------MEKNWYVVHTYSGYEN
06cj -------------------------------------------MSTHKWYAIQTYAGSEM
07cp ---------------------------------------------MYKWYVVQVFTAQEK
08ct ---------------------------------------------MFKWYVVQVFTAQEK
09der --------------------------------------------MSIEWYAVHTYVGQED
10ec -------------------------------------MSEAP---KKRWYVVQAFSGFEG
11hi -------------------------------------MTEETTVSKKRWYVLQAFSGFES
12hp ---------------------------------------------MMDWYAIQTYSGSEQ
13mg ---------------------------------------MQASELTPKWYVAPVSIKDEA
15mp ---------------------------------------MEQVELIPQWYVAPVSVKDEA
17mtu VTTFDGDTSAGEAVDLTEANAFQDAAAPAEEVDPAAALKAELRSKPGDWYVVHSYAGYEN
18nm --------------------------------------------MSKKWYVVQAYSGFEK
19pae --------------------------------------------MAKRWYVVHAYSGYEK
21rp -----------------------------VTEQTIDNILPASKNNVKQWYVVHTASGAEK
22syn --------------------------MSFTDDQSPVAEQNKKTPSEGHWFAVQVASGCEK
23tm --------------------------------------------MKKKWYIVLTMSGYEE
24tp --------------------------------------------MAKEWYILHTFSGREA
25vib -------------------------------------MSEAP---KKRWYVVQAFSGFEG
26xyf ---------------------------------------------MKRWYVVHAYSGFEK
01aae EAKENLLKVLELEGLK-DLVDEVIVP----A-----------------------------
04bb KIEQDIRLLINEGVFG-GVVLDVKAP----------------------------------
05bs KVKANLEKRVESMGMQ-DKIFRVVVP----------------------------------
06cj AVKRAIENLVKDNGIE-EQLKEIVVP----------------------------------
07cp KVKKALEDFKESSGMT-DFIQEIILP----------------------------------
08ct KVKKSLEDFKEASGMS-DFIQQIILP----------------------------------
09der RVQDQLMDRARRLGMYRTKIFQVLQP----------------------------------
10ec RVATSLREHIKLHNME-DLFGEVMVP----------------------------------
11hi RVALTLREYIKQQQME-DQFGEVLVP----------------------------------
12hp SVKKAIENLANDHNIR-DRIQEIIVP----------------------------------
13mg VVK-NLKAKIQALGFN-HEIVDVKVLKEREV-----------------------------
15mp VVR-NLKAKVKALGFD-NEILDVRVLKEREV-----------------------------
17mtu KVKANLETRVQNLDVG-DYIFQVEVP----------------------------------
18nm NVQRILEERIAREEMG-DYFGQILVP----------------------------------
19pae HVMRSLIERVKLAGME-EEFGEILVP----------------------------------
21rp RIKEDILRKIAKQKMT-DFFEDILIP----------------------------------
22syn RVKLNLEQRIHTLDVA-DRILQVEIP----------------------------------
23tm KVKENIEKKVEATGIK-NLVGRIVIPEEVVLDATSPSERLILSPKAKLHVNNGKDVNKGD
24tp RVERAVRMLVEHARIPTNVIFDIKIP----------------------------------
25vib RVAQSLREHIKMHGME-ELFGEVLVP----------------------------------
26xyf SVAQALRDRISRIEIQ-DRFGDVLVP----------------------------------
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01aae ------------------------------------------------------------
04bb ------------------------------------------------------------
05bs ------------------------------------------------------------
06cj ------------------------------------------------------------
07cp ------------------------------------------------------------
08ct ------------------------------------------------------------
09der ------------------------------------------------------------
10ec ------------------------------------------------------------
11hi ------------------------------------------------------------
12hp ------------------------------------------------------------
13mg ------------------------------------------------------------
15mp ------------------------------------------------------------
17mtu ------------------------------------------------------------
18nm ------------------------------------------------------------
19pae ------------------------------------------------------------
21rp ------------------------------------------------------------
22syn ------------------------------------------------------------
23tm LIAEEPPIYARRSGVIVDVKNVRKIVVETIDRKYTKTYYIPESAGIEPGLRVGTKVKQGL
24tp ------------------------------------------------------------
25vib ------------------------------------------------------------
26xyf ------------------------------------------------------------
01aae ------------EEKVVIRAQGKEKYRLSLKGNARDISVLGKKGVTTFRIENGEVKVVES
04bb ------------IEKVEEIRNGKKRIR---------------------------------
05bs ------------EEEETDIKNGKKKV----------------------------------
06cj ------------TEDVIEF-KNGKEKI---------------------------------
07cp ------------IENVMEVKKGEHKV----------------------------------
08ct ------------SENVMEVKKGEHKI----------------------------------
09der ------------EEEAVEIQEGGKKVN---------------------------------
10ec ------------TEEVVEIRGGQRRK----------------------------------
11hi ------------TEEVVENVAGKRRK----------------------------------
12hp ------------TEDIIEVSKKSKTKV---------------------------------
13mg ------------HEEVYSLKSGKLPRSLKNT-----------------------------
15mp ------------IEEVFSLKSGKLPRSLKNT-----------------------------
17mtu ------------TEEVTEIKNGQRKQ----------------------------------
18nm ------------VEKVVDIRNGRKTI----------------------------------
19pae ------------TEEVVEMRNGQKRK----------------------------------
21rp ------------VFGVSEVKRGKNVK----------------------------------
22syn ------------KTPIVKIRKDGARVQ---------------------------------
23tm PLSKNEEYICELDGKIVEIERMKKVVVQTPDGEQDVYYIPLDVFDRDRIKKGKEVKQGEM
24tp ------------EELLTEVKDGKKRV----------------------------------
25vib ------------TEEVVEMRAGQRRK----------------------------------
26xyf ------------AEEVVEMRSGQKRR----------------------------------
01aae VEGDTCVNAPPISKPGQKITCKENKTEAKIVLDNKIFPGYILIKAHMNDKL---------
04bb --------------------------------ERKIWPGYILIELDLPEVG-----WKDI
05bs -------------------------------VKKKVFPGYVLVEIVMTDD---------S
06cj -------------------------------SERSLYSGYVFALLDLNTEL---------
07cp -------------------------------VEKYIWPGYLLVKMHLTDES---------
08ct -------------------------------VEKYIWPGYLLVKMHLTDES---------
09der -------------------------------VKRKLFPGYVFVQMDVEDDDA-PGELGES
10ec -------------------------------SERKFFPGYVLVQMVMNDAS---------
11hi -------------------------------SERKFFPGYVLVEMEMNDET---------
12hp -------------------------------TERSLYPGYVFIKVDLDTVL---------
13mg -------------TFNKWFVLDDYRYLRVKISEKNLLGRYIYIKMIYSEDA---------
15mp -------------AFTKWFVLDEDRYLKVKISEKNLLGRYIYIKMIYSEDA---------
17mtu -------------------------------VNRKVLPGYILVRMDLTDD---------S
18nm -------------------------------SERKSYPGYVLVEMEMTDDS---------
19pae -------------------------------SERKFFPGYVLVQMEMN-EG--------T
21rp -------------------------------VEKKLMPSYILIKMNMTDKS---------
22syn -------------------------------GEEKIFPGYVLIRMIMDDD---------A
23tm LAEARKFFAKVSGRVEVVDYSTRKEIRIYKTKRRKLFPGYVFVEMIMNDEA---------
24tp -------------------------------VRRKFFPGYLLVEMDLPEVDWR-----IV
25vib -------------------------------SERKFFPGYVLVQMIMNDES---------
26xyf -------------------------------SEHKFFPGYVLIQIETYYEGGVPRIDNEC
01aae LMAIEKTPHVFRPVM-----------VGGKPVPLKEEEVQNILNQIKR------------
04bb IANIIKVQGVINFVG---------VSKGQRPIPINDEEVKSVFMLTGEIK----------
05bs WYVVRNTPGVTGFVGS--------AGSGSKPTPLLPGEAETILKRMG-------------
06cj WHRIQSLPKVGRFIG-----------ESKKPTPLTEKDINLILEKVHN------------
07cp WLYVKSTAGIVEFLG------------GGVPVALSEDEVRSILTDIEE------------
08ct WSYVKKTQGVVEFLG------------GGAPVALSEEEVKNILADLEE------------
09der WEVVRGTSGVTGFVG-----------TATRPVPLSPEEVQRLLTSVG-------------
10ec WHLVRSVPRVMGFIG----------GTSDRPAPISDKEVDAIMNRLQQ------------
11hi WHLVKSVPRVMGFIG----------GTPDKPAPISKREADTILNRLEQ------------
12hp WHKIQSLPRVSRFIG-----------ENKKPTPLSEADIGHILEKMNN------------
13mg WRIVRNFPGITGIVGS--------SGRGALPIPLDEKDANNLEQMLKGISINPSKRIMLT
15mp WRIIRNFPGITGIVGS--------SGRGALPTPLDQADADNLEQMLKGISVNPKKRVLVT
17mtu WAAVRNTPGVTGFVG-----------ATSRPSALALDDVVKFLLPRGSTRKAAKGAASTA
18nm WHLVKSTPRVSGFIG----------GRANRPTPISQREAEIILQQVQT------------
19pae WHLVKDTPRVMGFIG----------GTADKPAPITDREADAILRRVAD------------
21rp WHLVKNIPGVTGFLG-----------SKIVPKALTESEIQNIFNNLEA------------
22syn WQVVKNTPHVINFVGSEQKRHYGRGRGHVLPMPLSHGEVERIFRHVD-------------
23tm YNFVRSVPYVMGFVS-----------SGGQPVPVKDREMRPILRLAGLEEYE--------
24tp CNEVRRIPGVSGFLGS---------SGNAKPQAVSADEARRILQKAGEIK----------
25vib WHLVRSVPRVMGFIG----------GTSDRPAPITDKEADAILNRLEK------------
26xyf WHLVKETPKVMGFIG----------GTADRPLPISSDEADAILRRVQD------------
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01aae ----------------------------------------------------------GV
04bb --------------------------------------------------------ANKS
05bs ---------------------------------------------------------MDE
06cj ---------------------------------------------------------RAA
07cp --------------------------------------------------------KKSG
08ct --------------------------------------------------------KKSG
09der --------------------------------------------------VAAQPVVEEA
10ec --------------------------------------------------------VGDK
11hi --------------------------------------------------------NTDK
12hp ---------------------------------------------------------RAA
13mg NTAIIEMDSDKFDEKFQYILKQKQAIQK--PKEDEDSEIVDAEKLKEAFKKLQNSQEQDE
15mp NTAIVEMDADKFDEKCQYILKHKQVKPEAIAQVNESGEIIDTNQFAQALMEA-NKAEQDE
17mtu --------------------------------------------------AAAEAGGLER
18nm --------------------------------------------------------GIEK
19pae --------------------------------------------------------SGDK
21rp --------------------------------------------------------EAKV
22syn ---------------------------------------------------------EQE
23tm -------------------------------------------------------EKKKP
24tp --------------------------------------------------------GDRT
25vib --------------------------------------------------------ASEA
26xyf --------------------------------------------------------GAEK
01aae KPSKVEFEKGDQVRVIEGPFMNFTGTVEEVHPEKRKLTVMISIFGRMTPV-ELDFDQVEK
04bb IFMLYDFEEGERVRIKGGPFDSFEGLISSIDYERKKLKVAVQIFGRSTPV-EVDFQHIEK
05bs RKTDIDFELKETVKVIDGPFANFTGSIEEIDYDKSKVKVFVNMFGRETPV-ELEFTQIDK
06cj PKPKISFEEGENVRITEGPFANFTAIVEEYDMVRGLLKLNVSIFGRSTPV-EILYSQVEK
07cp VVQKHQFEVGSRVKINDGVFVNFIGTVSEVFHDKGRLSVMVSIFGRETRVDDLEFWQVEE
08ct VVQKHKFEVGSQVKINDGVFVNFVGVVSEVFHDKGRLSVMVSIFGRETRVDDLEFWQVEE
09der PRIKVDLKAGDMVRVTSGPFADFSGVVSEVNAPQAKVKVLVSIFGRETPV-ELDFSQVAK
10ec PRPKTLFEPGEMVRVNDGPFADFNGVVEEVDYEKSRLKVSVSIFGRATPV-ELDFSQVEK
11hi PRHRNEYHPGEEVRVTEGPFADFNGTVEEVDYEKGRLKVSVSMFGRATPV-ELEFGQVEK
12hp PKPKIFFEQGEVVRVVEGPFANFTATVEEYDVEHRKLKLNVSIFGRNTPI-EILHSQVEK
13mg WKEKATIIQSEQTKLDPSVLVPFLGKYEILDTDNKVEQLFEFSVGNLVEVHLTDTIHVQG
15mp WNEDVAIVKSEANKVDPSVLIPYLGKYEIVEGDTKVDQLQQFSVGNLVEVHLTGAIHIQG
17mtu PVVEVDYEVGESVTVMDGPFATLPATISEVNAEQQKLKVLVSIFGRETPV-ELTFGQVSK
18nm PKPKVEFEVGQQVRVNEGPFADFNGVVEEVNYERNKLRVSVQIFGRETPV-ELEFSQVEK
19pae PKPKTLFEPGETVRVIDGPFADFNGVVEEVNYEKSRIQVAVLIFGRSTPV-ELEFSQVEK
21rp AKNSKLYEVGEIVTVTDGPFETFMGTVEAIDKARNRLKVSVSIFGKATPI-ELNFNQVKK
22syn PVVKIDMEIGDHIMVLSGPFKDFEGDVIEVSPERSKLKALLSIFGRETPV-ELEFTQVEK
23tm VKVELGFKVGDMVKIISGPFEDFAGVIKEIDPERQELKVNVTIFGRETPV-VLHVSEVEK
24tp PRIAQTFLVGQQVRIVEGPFATFSGEVEEVMSERNKVRVAVTIFGRATPV-ELELVQVEA
25vib PRPKTMFEAGEVVRVNDGPFADFNGTVEEVDYEKSRLKVSVSIFGRATPV-ELEFGQVEK
26xyf PRPKVLFEPGQMVRVIDGPFNDFDGLVEEVNYEKNRLRVAVLIFGRPTPV-DLEFGQVQK
01aae I-------------------------------------------------MARRGKKYIE
04bb I-------------------------------------------------MSKKGKKYIE
05bs L-------------------------------------------------MAKKGKKYVE
06cj II------------------------------------------------MAKIAKRLKE
07cp VAPGQESE------------------------------------------MTKHGKRIRG
08ct VVPGQESE------------------------------------------MTKHGKRIRG
09der --------------------------------------------------MPKHGKRYRA
10ec A-------------------------------------------------MAKLTKRMRV
11hi IH------------------------------------------------MAKLTKKMKA
12hp II-----------------------------------------------VAKKVFKRLEK
13mg QIKALYQGTVNKAVVEIELTSKTQLINLPLENLSFVEFE-----------MKKLSKRMQA
15mp QIKALYQGTINKAVVEVELTTKTQLINLPLENLSFIEVEQSH--------MAKLSKKMKI
17mtu I-------------------------------------------------MSKTSKAYRA
18nm IN------------------------------------------------MAKVSKRLKA
19pae V-------------------------------------------------MAKLTKRQKA
21rp SD----------------------------------------MSNKDICVKISGSKKIRE
22syn QN-----------------------------------------------MTKKLSKRMQA
23tm IE------------------------------------------------MPKHSKRYLE
24tp L--------------------------------------------------MKRGKKYRA
25vib LD------------------------------------------------MAKLTKRMRT
26xyf S-------------------------------------------------MVQ-TKRQKA
01aae ASKLVDRNKRYTLEEAVDLLKKMEEVLQRRFDETVELAMRLNVDPRYADQMVRGSVVLPH
04bb AFSKVDKNKFYNIEDAILLLKEIK---FAKFDETIDISINLNL---KKNHTVRDTIVLPN
05bs AAKLVDHSKAYDVSEAVALVKKTN---TAKFDATVEVAFRLGVDPSKNHQQIRGAVVLPN
06cj LSQKIDSNKEYALSDAIDTIKTLK---SAKFDETVEIALKLNVDPRHADQMVRGSVVLPA
07cp ILKNYDFSKSYSLREAIDILKQCP---PVRFDQTVDVSIKLGIDPKKSDQQIRGAVFLPN
08ct IQETYDLAKSYSLGEAIDILKQCP---TVRFDQTVDVSVKLGIDPRKSDQQIRGSVSLPH
09der LEGKVDRNKQYSIDEAAALVKELA---TAKFDETVEVHFRLGIDPRKSDQNVRGTVALPH
10ec IREKVDATKQYDINEAIALLKELA---TAKFVESVDVAVNLGIDARKSDQNVRGATVLPH
11hi IKAGVDSTKAYEINEAIAVLKQFA---TAKFVESVDVAVNLGIDPRKSDQNVRGATVLPH
12hp LFSKIQNDKAYGVEQGVEVVKSLA---SAKFDETVEVALRLGVDPRHADQMVRGAVVLPH
13mg VTKLIDKNKLYPIQEAFELIKKTA---ITKFVSSVDIAVSLNLDTTKAEQQLRGAIAFPF
15mp AVGLVDKTKLYPLQEAVDLVKKTS---ITKFNGSVDIAVSLNLDTTKAEQQLRGAIAFPH
17mtu AAAKVDRTNLYTPLQAAKLAKETS---STKQDATVEVAIRLGVDPRKADQMVRGTVNLPH
18nm LRSSVEANKLYAIDEAIALVKKAA---TAKFDESVDVSFNLGVDPRKSDQVIRGSVVLPK
19pae IAEKVVAGKQYSFEEAAKLLAELS---TIKFKESVDVAVNLGVDPRKSDQVVRGATVLPN
21rp AREKVKSDTLYNLTNAVAQLKSAS---YVKFDPTLEIVMKLGIDPRHSDQIVRGVVNLPA
22syn AIAKVDDSKLYSPLEAMELLKETA---TAKFDETAEAHIRLGIDPKYSDQQIRTTVSLPK
23tm ARKLVDRTKYYDLDEAIELVKKTA---TAKFDETIELHIQTGIDYRKPEQHIRGTIVLPH
24tp AVARYDRAERFSLDRAVGLLKEVR---YASFDETVEVHVSLRL---KKNQTVRDTVVLPH
25vib IRAKVDVTKEYDINEAVALLKELA---TAKFVESVDVAVNLGIDARKSDQNVRGATVLPH
26xyf IDLAVVPGKAYGIDEAIKILKTAT---KAKFIESVDVAIRLGVDVKKSDQQVRGSTLLPA
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01aae GLGKPIKVVVFA-EGEYAKKAEEAGADYVGGDELINKILKEEWTDFDVAIATPEMMPKVA
04bb QFMKPKRILVFA-KGDRADEARAFGATYVGDDDLINKIKSG-WDEFDVVVATPDMMKDVG
05bs GTGKTQRVLVFA-KGEKAKEAEAAGADFVGDTDYINKIQQG-WFDFDVIVATPDMMGEVG
06cj GTGKKVRVAVIA-KDAKADEAKNAGADIVGSDDLVEEIQKG-NMNFDVLIATPNLMGLVG
07cp GTGKTLRILVFA-SGNKVKEAVEAGADFMGSDDLVEKIKSG-WLEFDVAVATPDMMREVG
08ct GTGKVLRILVFA-AGDKAAEAIEAGADFVGSDDLVEKIKGG-WVDFDVAVATPDMMREVG
09der GTGRSVRVAVIT-KGENVQAAEAAGADVVGSDELIERIAGG-FMDFDAVVATPDMMAQIG
10ec GTGRSVRVAVFT-QGANAEAAKAAGAELVGMEDLADQIKKG-EMNFDVVIASPDAMRVVG
11hi GTGREVRVAVFT-QGANADAAKEAGADLVGMEDLAEQIKKG-EMNFDVVIASPDAMRVVG
12hp GTGKKVRVAVFA-KDIKQDEAKNAGADVVGGDDLAEEIKNG-RIDFDMVIATPDMMAVVG
13mg SIGKSIRILAIT-DDE--KKASEAGADFVGGLDKIEAIKNG-WLDFDLIITSPKFMGALG
15mp SVGKPIRILAIT-DDE--KAALEAGADFVGGIDKINDIKNG-WLDFDLIITSPKFMAALG
17mtu GTGKTARVAVFA-VGEKADAAVAAGADVVGSDDLIERIQGG-WLEFDAAIATPDQMAKVG
18nm GTGKITRVAVFT-QGANAEAAKEAGADIVGFEDLAAEIKAG-NLNFDVVIASPDAMRIVG
19pae GTGKSVRVAVFT-QGPAAEAALAAGADKVGMDELAAEMKGG-DLNYDVVIASPDAMRVVG
21rp GTGKTIRVAVIC-KEEREEEAKSAGADLVGSINIIDEIKAG-QINFDVCIATPDMMSMIS
22syn GTGQTVRVAVLA-RGEKVKEATDAGADIAGSEELIEEIQKG-MMDFDVLIATPDMMPKIA
23tm GTGKEVKVLVFA-KGEKAKEALEAGADYVGAEDLVEKIEKEGFLDFDVAIATPDMMRIIG
24tp RFRAEVRVLVFC-KEDRVSEALAAGAAYAGGAEYLEKVKGG-WFDFDVVVASPDMMKDVG
25vib GTGRDIRVAVFT-QGANAEAAKAAGAELVGMEDLADLVKKG-EMNFDVVIASPDAMRVVG
26xyf GTGRAVRVAVFVPSGAKAEDALAAGADAVGMDDLAEKMQAG-DLNYDVVIATPDAMRVVG
01aae K-LGRILGPRGLMPSPKTGTVTTNVEQAIKDAKRGRVEFKVDKAGNVHMPVGKISFEKEK
04bb R-LGPILGKRGLMPNPKTQTVTNNLKDAINSLKKGRTEFRANKNGVISFSFGKSSMDNEK
05bs K-IGRVLGPKGLMPNPKTGTVTFEVEKAIGEIKAGKVEYRVDKAGNIHVPIGKVSFEDEK
06cj K-VGRILGPKGLMPNPKTGTVTMDVAQAVNNAKSGQVNFRVDKQGNIHAGLGKVSFSKEQ
07cp K-LGKVLGPRNLMPTPKTGTVTTDVAKAISELRKGKIEFKADRAGVCNVGVGKLSFESSQ
08ct K-LGKVLGPRNLMPTPKAGTVTTDVVKTVAELRKGKIEFKADRAGVCNVGVAKLSFDSAQ
09der QKLARLLGPRGLLPNPKSGTVGADVAGMVRGLKAGRIEFRNDKTGVVHAPIGKASFESGN
10ec Q-LGQVLGPRGLMPNPKVGTVTPNVAEAVKNAKAGQVRYRNDKNGIIHTTIGKVDFDADK
11hi Q-LGQVLGPRGLMPNPKVGTVTPNVAEAVKNAKSGQIRYRNDKNGIIHTTIGKANFSEVQ
12hp K-VGRILGPKGLMPNPKTGTVTMDIAKAVSNAKSGQVNFRVDKKGNVHAPIGKASFPEEK
13mg K-LGKLLGTRGLMPNPKTETVTDDVVSAIKAYKKGKKEYRTDSFGNIHLSLGKTDTKTEH
15mp K-LGKLLGTKGLMPNPKTETVTDDVPAAVRAYKKGKKEYRADSFGNIHMSLGRVDSASNH
17mtu R-IARVLGPRGLMPNPKTGTVTADVAKAVADIKGGKINFRVDKQANLHFVIGKASFDEKL
18nm Q-LGTILGPRGLMPNPKVGTVTPNVAEAVKNAKAGQVQYRTDKAGIVHATIGRASFAEAD
19pae Q-LGQILGPRGLMPNPKVGTVTPDVATAVKNAKAGQVRFRTDKNGIIHSSVGKVDFEPAK
21rp S-VARILGPKGLMPNPKLGTVTLDIKNAIKNAKSGQVEYRAEKAGIIHAGLGKLSFSDQD
22syn R-LGKQLGPRGLMPSPKGGTVTADLAAAVNEFKAGKLEFRADRTGIVHVMFGKASFSADD
23tm R-LGKILGPRGLMPSPKSGTVTQEVAEAVKEFKKGRIEVRTDKTGNIHIPVGKRSFDNEK
24tp R-LGMVLGRRGLMPNPRTGTVSADLGAAVCELKKGRVEFRADKTGVVHLAVGKTTMDSAQ
25vib Q-LGTILGPRGLMPNPKVGTVTPNVAEAVKNAKAGQVRYRNDKNGIIHTTIGKVTFEADQ
26xyf K-LGTLLGPRGLMPNPKVGTVSQNPGEAVKNAKSGQVRYRADKAGIIHCVIGKVNFDDEA
01aae LIDNLYAAIDAVVRAKPPGAKGQYIKNMAVSLTMSPSVKLDINEVLKKLQEKAAMAEFDK
04bb IKENYEEFVKEVVKKRPSDLKGAFIDSIYISSTMGPSIKVNFVWR---------------
05bs LVENFTTMYDTILKAKPAAAKGVYVKNVAVTSTMGPGVKVDSSTFNVK------------
06cj LWDNVSTFVKAINKHKPAAAKGRYIKNAALSLTMSPSVKLETQELLDMK-----------
07cp IKENIEALSSALIKAKPPAAKGQYLVSFTISSTMGPGISIDTRELMAS------------
08ct IKENVEALCAALVKAKPATAKGQYLVNFTISSTMGPGVTVDTRELIAL------------
09der LSANYQALISALEGAKPGTAKGVFLRSAYLTTTMGPSIPLALGGAALA------------
10ec LKENLEALLVALKKAKPTQAKGVYIKKVSISTTMGAGVAVDQAGLSASVN----------
11hi LKENLQALLAALNKAKPTTAKGIFIKKVSISTTMGAGVAVDQASL---------------
12hp IKENMLELVKTINRLKPSSAKGKYIRNAALSLTMSPSVSLDAQELMDIK-----------
13mg LVANAMALIDLIKSKRPSTVKGTYIKNIALTTTMGPSLKVKLPD----------------
15mp LVENALALLDLIKSRKPATVKGIYIKNIALTTTMGPSLKVKLPD----------------
17mtu LAENYGAAIDEVLRLKPSSSKGRYLKKITVSTTTGPGIPVDPSITRNFAGE---------
18nm LKENFDALLDAIVKAKPAAAKGQYLKKVAVSSTMGLGIRVDTSSVNN-------------
19pae LQQNVEALLADLKRLKPSSSKGVYVKRVTLSTTMGPGLQIDLASLEA-------------
21rp LLKNLNAFIGAVIKAKPVGLKGNYLKAIYLSSTMGASVQIDLTSIS--------------
22syn LLANLKALQETIDRNRPSGAKGRFWRTVFVSSSMGPSIPVDINALRDLKFEDN-------
23tm LKENIIAAIKQIMQMKPAGVKGQFIKKVVLASTMGPGIKLNLQSLLKE------------
24tp IVENVDVFLSEMDRKKPVDVKAGFVRSISLSSSMGPGIWVVHKSEE--------------
25vib LKENLEALLVALKKAKPSSAKGVFVKKVSISTTMGAGVAVDQNTLSAQV-----------
26xyf LKLNLQALLVDLIKIKPTASKGAYLQKVSLSSTMGPGVMIDQSTLSLK------------
01aae EAYAERERSAASRKTLLKKQELVNSYKERLQKSNGFVIFFNFQGIDAYPLTLLRLDIKDL
04bb -----LFGGNIMSAKINAKKLEMFDLLKQFIDSKQNLFFLDYRGLNVAQLTELRNKIEGE
05bs --------MSSAIE---TKKVVVEEIASKLKESKSTIIV-DYRGLNVSEVTELRKQLREA
06cj ----------MTRS---EKVEIIAKLEEGFKASEAIVVC-NYRGLSTKKLEELRNNAREN
07cp -----------MKQ---EKTLLLQEVEDKISAAQGFILL-RYLRFTAAYSREFRNSLSGV
08ct -----------MKE---EKKLLLREVEEKITASQGFILL-RYLGFTAAHSRSFRNNLSGV
09der ----------MANE---KNQQTLGSLKDSLQGIETFYVV-DYQGLTAGQLTQLRKDIREK
10ec --------MALNLQ---DKQAIVAEVSEVAKGALSAVVA-DSRGVTVDKMTELRKAGREA
11hi ---------ALNLQ---DKQAIVAEVNEAAKGALSAVIA-DSRGVTVEKMTELRKSAREA
12hp ------MQKQHQRQ---HKVELVANLKSQFADAKALLIC-DYKGLSVRKLEALRNKARNQ
13mg --------MVDSKK---NKKQQVTDFSNLLSQSKGFVIF-DYSGMSAVDATLMRKKLFNK
15mp ---------MEAKK---DKAQQVADVSHLLSTSAGFVIF-DYTSMSAIEATSIRKKLFKN
17mtu ----------MARA---DKATAVADIAAQFKESTATLIT-EYRGLTVANLAELRRSLTGS
18nm --------MSLNIE---TKKVAVEEISAAIANAQTLVVA-EYRGISVSSMTELRANARKE
19pae --------MAIKLE---DKKAIVAEVNEAAKAALSAVVA-DARGVTVGAMTGLRKEAREA
21rp ----------VLRS---EKPVAVEDIVNIYKESPSVIIT-HYHGLTVSQVSSLREELKSK
22syn --------MGRTRE---NKATVISDVQELFQDAQMTVII-DYQGLTVAEITDLRNRLRPL
23tm ---------LLTRQ---QKELIVKEMSEIFKKTSLILFA-DFLGFTVADLTELRSRLREK
24tp -------MAVRARRLQPAKVAAVESLTRDLGEASSYIFT-EYRGLTVEQLTALRRALREF
25vib --------MALNLQ---DKKAIVAEVNEAASGALSAVVA-DSRGVQVAAMTNLRKQAREA
26xyf -------------------------------------------------MTAMRKQARES
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01aae ---KGEIVVGKNTLFYRAFSDTV-LSDHRDIFVG-PTAALFAY-EDPVAVTKKLVEFLKE
04bb ---HGSLKVVKNNIMKMVLKEKN-INVVDSCLVG-PTVVVTAL-EEANVIAKIFYDFV--
05bs ---NVESKVYKNTMTRRAVEQAE-LNGLNDFLTG-PNAIAFST-EDVVAPAKVLNDFA--
06cj ---NVKVQIVKNTLANIALNNS----GKTGLVLKDTNIYLWGE-DQLSVSKVAAKFE---
07cp ---SAEFEVLKKRIFFKAIEAAG-LEVDCSDTDGHLGVVFSCG-DPVSAAKQVLDFNK--
08ct ---SAEFEVLKKKIFFKALETSG-VEMDPEGGEGHLGVVFAYG-DPVSAAKQVLDFNK--
09der ---GGQLIVAKNTLLNLALQEGG--RDFDDALKG-PSALVLAQ-EDPAGVAKALSDAAGR
10ec ---GVYMRVVRNTLLRRAVEGTP-FECLKDAFVG-PTLIAYSM-EHPGAAARLFKEFA--
11hi ---GVTMRVVRNTLLRRAVEGTD-YECLKDTFVG-PTLIAFSN-EHPGARARLFKEFA--
12hp ---GIKVQVIKNTLAHIAMKET----GYSDLDLKETNVFLWGG-DQIALSKLVFDFQK--
13mg ---GSKIKIVKNNILRRALKTSN-FEGVDESVIKGKIAVAVGI-NEILETLKVVDSVV--
15mp ---GSKIKVIKNNILRRALKAGK-FEGIDETAIKGKLAVAVGV-NEIVETLKAVDGVV--
17mtu ----ATYAVAKNTLIKRAASEAG-IEGLDELFVG-PTAIAFVT-GEPVDAAKAIKTFA--
18nm ---GVYLRVLKNTLARRAVQGTS-FAELADQMVG-PLVYAAS--EDAVAAAKVLHQFA--
19pae ---GVYVKVVRNTLLKRAVEGTQ-FDVLNDVFKG-PTLIAFSN-EHPGAAARIFREFA--
21rp ---EAGFKVVKNTLAKIAAKQTG-LDSITNLFAG-PTAIVYS--KEPVEMARLVVNFA--
22syn ---GGTCKIAKNTLVRRALAGQEAWSPMEEFLTG-TTAILVLK-EDLGGAIKAYKKFQ--
23tm YGDGARFRVVKNTLLNLALKNAE-YEGYEEFLKGPTAVLYVTE-GDPVEAVKIIYNFYKD
24tp ---SCVYRVVRNNFANIAFTSLN--MTVGEYLVG-PTAIALVDTEHANGVARVLFDFA--
25vib ---GVYLKVVRNTLARRAVEGTA-YECLKDVFVG-PTLIGFSN-EHPGAAARLFKDFA--
26xyf ---GVYLKVVKNKLAARALGDTE-YAVIKEKLIG-PLLYAFSL-EDPGAAGRLIKEFS--
01aae TFDKEWEGRIKGGLLDYKYITPEQVKELAELPSKEELIAKLLGVLMAPVTQLAMTLKAVP
04bb ---KSSTLKVKGGFVLGEFYDEAKVQAYSKLPTKKESISLFASVLKAPVS----------
05bs --KNHEALEIKAGVIEGKVSTVEEVKALAELPPREGLLSMLLSVLKAPVR----------
06cj --ENNDKFEIKTAHIEGEVADVAKVKALAKMPSRNELLAMLLQVWNAPIT----------
07cp --QHKDSLVFLAGRMDNASLSGAEVEAVAKLPSLKELRQQVVGLFAAPMSQVVGIMN---
08ct --QHNDSLVFLAGRIDNASLSGREVEAVAKLPSMKELRQQVVGLIAAPMSQVAGIMN---
09der --NDRGIPTVKGGFVEGSKVDVAVVQRLASLGSKTTLQAELVGVLSAHLS----------
10ec --KANAKFEVKAAAFEGELIPASQIDRLATLPTYEEAIARLMATMKEASAG---------
11hi --KANDKFEIKGAAFEGKIQDV---EFLATLPTYEEAIARLMGTMKEAAAG---------
12hp --EHKDHFVLKAGLFDKESVSVAHVEAVSKLPSKEELMGMLLSVWTAPAR----------
13mg --KEKELMKFVCGHFDNRIFNSDDLQKIAKLPGRNELYGMFLSVLQAPLR----------
15mp --KAKEAMNFVCGYFDNRAFNSADLEKIAKLPGRNELYGMFLSVLQAPLR----------
17mtu --KEHKALVIKGGYMDGHPLTVAEVERIADLESREVLLAKLAGAMKGNLAKAAGLFNAPA
18nm --KKDDKIVVKAGSYNGEVMNAAQVAELASIPSREELLSKLLFVMQAPVS----------
19pae --KGQDKFEIKAAAFEGQFLAANQIDVLASLPTYDEAVSQLMSVIQGATS----------
21rp --NSNDNLKIIGGIVDNHILDAYSIKELSKLPSLHELRGKIVGLLQAPATKVVGVLQATS
22syn --KDTKKTELRGGVLEGKSLTQADVEAIGDLPSKEQLMGQIAGGINALATKIALGIKEVP
23tm --KKADLSRLKGGFLEGKKFTAEEVENIAKLPSKEELYAMLVGRVKAPITGLVFALSGIL
24tp --KEVPALVVKGAILDGEVFDASKVEAYSKLPGKKELVSMFLSALNATTV----------
25vib --KENKAFEIKAAAFEGVLTDP---EVLATLPTYDEAIARLMMCMKEASAG---------
26xyf --KKHDKLKSKTVSLGGVLYPAGHVDVLASLPTRLQALAMLARVLSEPVT----------
01aae QKLVLVLKAIEEEKS--------KGGQ------------------MA-KKVVATIELMLP
04bb -KLARTLKALADVKN------------------------------MAKKKAISWIKLQVP
05bs -NLALAAKAVAEQKE--------EQGA------------------VA-KKVVKVVKLQIP
06cj -NFTIGLNALKNKK---------ESE-------------------MA-KKVVGEIKLQIA
07cp -SVLSGVISCVDQKA-------GKN--------------------MSVKKVIKIIKLQIP
08ct -SVLSGVISCVDQKA-------EKTQE------------------MSNKKIIKIIKLQIP
09der -NFVGILEAYREKLEGE---GGSESA--------------------M-KKVAGIVKLQLP
10ec -KLVRTLAAVRDAK---------EAA-------------------MA-KKVQAYVKLQVA
11hi -KLARTFAALRDKL---------QEAA------------------MA-KKVQAYVKLQVA
12hp -YFVTGLDNLRKAK---------EEN-------------------MA-KKVVGEIKLQIP
13mg -KFLYALQAVRNAK-------------------------------MAKKTVTRIAKINLI
15mp -KFLYALEAVKAAK-------------------------------MAKKTITRIAKINLL
17mtu SQLARLAAALQEKKACP----GPDSAE----------------MAPK-KKVAGLIKLQIV
18nm -GFARGLAALAEKKA-------GEEAA------------------MA-KKIIGYIKLQIP
19pae -KLARTLAAIRDQK---------EAAAA-----------------MA-KKIQAYIKLQVK
21rp SSIARVIHAHAIKH-------------------------------MSKKAIKGYINLIIP
22syn ASVARGLQAHVDKE-------------------------------MA-KKVVALIKLALP
23tm RNLVYVLNAIKEKKS--------E---------------------MA-KKVAAQIKLQLP
24tp -KFVRVLQAVMDKRDEGVEVSVVSGGDSS---------------MAAKKKVVTQIKLQCP
25vib -KLVRTIAAVRDQK---------EAA-------------------MA-KKVEAYVKLQVA
26xyf -LFARAIKAVADDKSETVAVSAPEASQA-MMGSLFLKRYYPEIFQVA-KKVIAYIKLQVK
01aae AQQASPAPPVGPALGQHGVNIMEFVKQFNAASRDYEPGTILPVVITVYQDRSFTFIMKTP
04bb AAQAAPGAKIGQALGPHGVSGPQFVKEFNERTAKMDPGIVVPVIITVYSDKSFSFIVKTP
05bs AGKANPAPPVGPALGQAGVNVMGFCKEFNARTAD-QAGLIIPVEISVYEDRSFTFITKTP
06cj ATKANPSPPVGPALGQQGVNIMEFCKAFNERTKDMA-GFNIPVVITVYADKSFTFITKQP
07cp GGKANPAPPIGPALGAAGVNIMGFCKEFNAATQD-KPGDLLPVVITVYADKTFTFITKQP
08ct GGKANPAPPIGPALGAAGVNIMGFCKEFNAATQD-RPGDLLPVVITVYSDKTFSFVMKQS
09der AGKATPAPPVGPALGQYGANIMEFTKAFNAQTAD-KGDAIIPVEITIYADRSFTFITKTP
10ec AGMANPSPPVGPALGQQGVNIMEFCKAFNAKTDSIEKGLPIPVVITVYADRSFTFVTKTP
11hi AGMANPSPPVGPALGQQGVNIMEFCKAFNARTESLEKGLPIPVVITVYADRSFTFVTKTP
12hp AGKANPSPPVGPALGQRGVNIMEFCKAFNERTKDMG-SFNIPVIITVYQDKSFTFITKKP
13mg GGQAKP----GPALASVGINMGEFTKQFNEKTKD-RQGETIPCIITAFNDKSFTFVLKTT
15mp GGQAKP----GPALASVGINMGEFTKQFNEKTKD-KQGEMIPCVITAYNDKSFDFILKTT
17mtu AGQANPAPPVGPALGQHGVNIMEFCKAYNAATEN-QRGNVIPVEITVYEDRSFTFTLKTP
18nm AGKANPSPPVGPALGQRGLNIMEFCKAFNAATQGMEPGLPIPVVITAFADKSFTFVMKTP
19pae AGQANPSPPVGPALGQHGVNIMEFCKAFNAKTQGQEPGLPTPVIITVYSDRSFTFETKST
21rp AAGATPAPPIGPALGQRKVNIAAFCKDFNDATNGMEKGVPLPTVITVYEDSSFSFKVKTP
22syn AGKANPAPPVGPALGQHGVNIMAFCKEYNAKTAD-KPGMIIPVEISVFEDRSFTFILKTP
23tm AGKATPAPPVGPALGQHGVNIMEFCKRFNAETAD-KAGMILPVVITVYEDKSFTFIIKTP
24tp AGKATPAPPVGPALGPHGVSAPQFVQQFNDRTKSMEPGLVVPVVVTVYSDKSFSFVLKTP
25vib AGMANPSPPVGPALGQRGVNIMEFCKAFNARTESLEKGLPIPVVITVYSDRSFTFETKTP
26xyf AGQASPSPPVGPALGQRGLNIMDFCKAFNAATQKVEQGLPIPVVITAYSDRTFTFITKTP
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01aae PVSYLLKKAAGVEKGS-SDPKRVKVGKITVKQLEEIAKMKMKDMNTRDLKAAMRTVAGTA
04bb PASILIKKAIGIESGS-KKSNTDKVGTISKEKLMEIARIKMSDLNAKSESAAFKIIAGSA
05bs PAAVLLKKAAGIESGS-GEPNRNKVATVKRDKVREIAETKMPDLNAADVEAAMRMVEGTA
06cj PATDLIKKAAGISKGT-DNPLKNKVGKLTRAQVLEIVDKKIADLNTKDRDQAAKIIAGSA
07cp PVSSLIKKTLNLESGS-KIPNRNKVGKLTQAQVEAIAEQKMKDMDIVLLESAKRMVEGTA
08ct PVSSLIKKALGLESGS-KIPNRNKVGKLTRAQITVIAEQKMKDMDVVLLESAERMVEGTA
09der PMSYLIRKAAGIGKGS-STPNKAKVGKLNWDQVLEIAKTKMPDLNAGSVEAAANTVAGTA
10ec PAAVLLKKAAGIKSGS-GKPNKDKVGKISRAQLQEIAQTKAADMTGADIEAMTRSIEGSA
11hi PAAVLLKKAAGIKSGS-GKPNKDKVGKVTLDQVRQIAETKAADMTGATIETKMKSIAGTA
12hp PVTDLIKKASGVEKGS-DNPLKNKIAKLTHKQVEEIAQLKMEDLNTSTMEAAKKIVMGSA
13mg PVSNLIKQAAKLEKGA--KNAKTIVGKISLQQAKEIAQYKLVDLNANTVEAALKMVLGTA
15mp PVSILLKQAAKLEKGA--KNAKTIVGKITMAKAKEIAQYKLVDLNANTVEAALKMVLGTA
17mtu PAAKLLLKAAGVAKGS-AEPHKTKVAKVTWDQVREIAETKKTDLNANDVDAAAKIIAGTA
18nm PASILLKKAAGLQKGS-SNPLTNKVGKLTRAQLEEIAKTKDPDLTAADLDAAVRTIAGSA
19pae PAAVLLKKAAGITSGS-ARPNSQKVGTVTRAQLEEIAKTKQADLTAADLDAAVRTIAGSA
21rp PASYFLKKYAKITKGSSATKKEAMVGKVTIDDCREIAKLKISDLNTKNIEAATKIICGSA
22syn PASVLIRKAAGVEKGS-SEPNKNKVASITREQLREIAQTKLPDLNANDIDAAMNIIEGTA
23tm PASFLLKKAAGIEKGS-SEPKRKIVGKVTRKQIEEIAKTKMPDLNANSLEAAMKIIEGTA
24tp PAAVLIRKACGIEKGS-TNSVKQKVARLSLAQLTEIAQVKLPDMSALTLDAAKRIIAGTA
25vib PASVLLKKAAGIKSGS-ARPNTAKVGTITDAQIQEIAATKAADMTGADIEAMKRSIAGTA
26xyf PASILLKKIVGIQSGS-KRPNTEKVGKVTRKQLEDIAKTKELDMTAADLDAAVRTIAGSA
01aae KSMGIEIEGWKE-----------------------------MKTYRIKPEEVE-RKWWVV
04bb RSMGVEVEK-------------------------MNKITNNDTIWIKPKT-VE-KKWYVI
05bs RSMGIVIED-------------------------------MRTTPMANASTIE-RKCLVV
06cj RSMGVEIVD---------------------------------MTKITKPNEVK-REWIVL
07cp RSMGIDVE--------------------------MEKRKDTKTTIVKSSE-TT-KSWYVV
08ct RSMGVDVE--------------------------MEKRKDTKTTLAKASDDRN-KAWYVV
09der RSMGVTVEGGPNAMAFPDTDVSPPRGGPSSPAKSPLLRSFKVKTYIPKNDE---QNWVVV
10ec RSMGLVVED--------------------------------MKTFTAKPETVK-RDWYVV
11hi RSMGLVVEE--------------------------------MKTFVAKPETVK-RDWYVV
12hp RSMGVEVVD---------------------------------MTKTAKVNDIV-RDWVVL
13mg KQMGIEVTD------------------------------MQKTSMLTKEEAIKNRKWYLV
15mp KQMGIEVIE------------------------------MQKTSMLTKEQANKRRQWYIV
17mtu RSMGITVE---------------------------------VPTYAPKAGDTT-RSWYVI
18nm RSMGLDVEGVV------------------------------MKTFSAKPHEVK-REWFVI
19pae RSMGLNVEGV-------------------------------MKTYTAKPETVQ-RDWFVV
21rp ASMGLEVVGN-------------------------------VKTYSAKPSEIE-KKWWVI
22syn RNMGITVNS-------------------------------MNKTVLPTIDNLD-HKWYVI
23tm KSMGIEVVD-------------------------MARYFPVQKTTMIKPEEVE-RKWYVV
24tp RSMGVEVERSL-----------------------------VRTIFVNERE-AV-RAWHLI
25vib RSMGLVVEG--------------------------------MKTFVAKPETVK-RDWYVV
26xyf RSMGLVVEG--------------------------------MTTFTAKNETVQ-RDWYLV
01aae DATGKTLGRLASEIAKILRGKHKPYYQPDVDCGDFVIVINAEKIRVTGKKLEQK---KYY
04bb DAADRILGKVAVDVVKILRGKHKAYYTPHQDLGDNVIIINASKVKLTGKKYQQK---LYY
05bs DAAGKTLGRLSSEVAAILRGKHKPTYTPHVDTGDHVIIINAEKIELTGKKLTDK---IYY
06cj DAEGKRFGRLLTEVATILRGKNKPCFTPNVDCGDYVIIINASKAVFTGANKAED--KLYH
07cp DAAGKTLGRLSSEVAKILRGKHKVTYTPHVAMGDGVIVINAEKVRLTGAKKGQK---IYR
08ct NAEGKTLGRLSSEVAKILRGKHKVTFTPHVAMGDGVIVINAEKVRLTGAKRAQK---VYH
09der DASGVPLGRLATLIASRIRGKHRPDFTPNMIQGDFVVVINAAQVALTGK-KLDD--KVYT
10ec DATGKTLGRLATELARRLRGKHKAEYTPHVDTGDYIIVLNADKVAVTGN-KRTD--KVYY
11hi DATGKTLGRLATELARRLRGKHKAEYTPHVDTGDYIIVINADKVAVTGR-KETD--KLYY
12hp DAKDKVFGRLITEIAVLLRGKHRPFYTPNVDCGDFVVVINANKVKFSGM-KLED--KEYF
13mg DASGLVLGKLAVKAANLIRGKNKANFTPNQDCGDHLIIINSDQVVLTGNKKDNE---FWY
15mp DAAGLVLGKLAVKAADLIRGKNKVDFTPNQDCGDYLIIINSDQVVLTGNKKENE---FWY
17mtu DATDVVLGRLAVAAANLLRGKHKPTFAPNVDGGDFVIVINADKVAISGD-KLQH--KMVY
18nm DAQDKVLGRVAAEVASRLRGKHKPEYTPHVDTGDYIIVINADKLRVTGA-KFED--KKYF
19pae DAAGQTLGRLATEIARRLRGKHKPEYTPHVDTGDYIVVINAEQVRVTGA-KTTD--KMYY
21rp DAKNVVLGRLASRVAIMLRGKHKPSFTPHLDCGDNIIIINAEHIKLTGKKLNPKDGKVYY
22syn DAEGQRLGRLATEVATILRGKNKPTFTPHMDTGDFVIIINAEKIEVTGR-KREQ--KLYR
23tm DASGKVLGRLATRIAKILMGKHKPNYTPHVDTGDYVIVVNADKVVLTGKKLDQK---VYY
24tp DAAGRPLGRVAARVACLLRGKHKASYTPNQEMGDYVVVINAEKVFLSGTKPKDK---MYY
25vib DAEGKTLGRLASEIASRLRGKHKAEYTPHVDTGDYIIVVNAEKVTVTGN-KAKN--KMYH
26xyf DAEGKTLGRLATELARRLLGKTKPVYTTHVDTGDYLVVINAEKVVVTGK-KLTD--KYYH
01aae WHSRYPGGLKERTLKWMLE-NKPEEVIRLAVKRMLPKNRLGHRMLKKLKVYRG-PEHPHQ
04bb RHSRYPGGLYSDTFRTLSE-RKPCAPLEIAIKGMLPKGPLGRNLFRNLKVFSG-SEHTLK
05bs RHTQHPGGLKSRTALEMRT-NYPEKMLELAIKGMLPKGSLGRQMFKKLNVYRG-SEHPHE
06cj RHSGYFGSVKSEKFGDLLE-KNPAKLYKLAVRGMLPKTNLGRAMLKKLKIYAG-SEHPHT
07cp YYTGYISGMREIPFENMMA-RKPNYIIEHAIKGMMPRTRLGKKQLKSLRIVKGDSYETFE
08ct YYTGFISGMREVPFENMIA-RKPAYVIEHAVKGMLPKTKLGRRQMKSLRVLKGSSYAQYE
09der RYTGYQGGLKTETAREALS-KHPERVIEHAVFGMLPKGRQGRAMHTRLKVYAG-ETHPHS
10ec HHTGHIGGIKQATFEEMIA-RRPERVIEIAVKGMLPKGPLGRAMFRKLKVYAG-NEHNHA
11hi WHTGYVGGIKQATFKEMIA-RRPEAVIEIAVKGMLPKGPLGRAMFRKLKVYAG-GEHQHA
12hp THSGYFGSTKSKTLQEMLE-KAPEKLYHLAVRGMLPKTKLGKAMIKKLKVYRD-DKHPHT
13mg HHSQYMGGIKKTSGRDMIN-KNSDKLVFNAVKGMLPDNRLSRRLITKVHVFKN-DKHNME
15mp HHSQYIGGIKKVSGRDMLK-KQSDKLVYNAVKGMLPDNRLSRRWITKVHVFKG-DKHNME
17mtu RHSGYPGGLHKRTIGELMQ-RHPDRVVEKAILGMLPKNRLSRQIQRKLRVYAG-PEHPHS
18nm RHSGFPGGIYERTFREMQE-QFPGRALEQAVKGMLPKGPLGYAMIKKLKVYAG-AEHAHA
19pae HHSGFPGGIKSINFEKLIA-KAPERVIETAVKGMLPKNPLGRDMYRKLKVYKG-ASHPHT
21rp RHTGFPGGIKDTTAGKILSGKYPERVIKMAVKRMITRNVLGAKQMSNLYVYAN-CEHPHM
22syn RHSGRPGGMKEETFEKLQV-RLPERIVESAVRGMLPKNSLGRKLFTKLKVYAG-PSHPHA
23tm WHSGYPGGLKSLTARQMLE-KHPERLIWLAVKRMLPKNRKGRKMLKRLKVYAS-PEHPHQ
24tp RHSGYPGGLKSVSFSALVK-RRPVEPLRHAVKGMLPKGPLGRKLIKNVKIYAG-SVHPHE
25vib RHSEFPGGLKSFSFEKLIE-RKPEMVLELAVKGMLPKGPLGRAMYRKLKVYAG-AEHNHA
26xyf RFTGYVGNLKSESLGQALQ-RHPERVLEIAVKGMLPKGPLGRAMYRKLKVYTG-SKHPHA
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01aae AQKPQPLEVKA---------MIQRQTYLNVADNSGAKKVQVIGIPY-------------A
04bb AQNPIKL-----------LIVIQMQTYLTIADNTGGKVAQCIKVLG----------GS--
05bs AQKPEVYELRG---------MIQQETRLKVADNSGAREVLTIKVLG----------GS--
06cj AQIAK-EGK-----------MIQSFTRLAVADNSGAKELMCIKVLG----------GS--
07cp SQKPILLDI-----------MIQQESQLKVADNTGAKKVKCFKVLG----------GS--
08ct AIKPIVLDA-----------MIQQESQLKVADNTGAKKVKCFKVLG----------GS--
09der AQKPQVLKTQPLEVK-----MIMPQSRLDVADNSGAREIMCIRVLNSGIGGKGLTTGGGG
10ec AQQPQVLDI-----------MIQEQTMLNVADNSGARRVMCIKVLG----------GS--
11hi AQQPQVLDI-----------MIQEQTMLDVADNSGARSVMCIKVLG----------GS--
12hp AQTSKKDAK-----------MIQSFTRLNVADNSGAKEIMCIKVLG----------GS--
13mg AQKPTLLNWS----------MVSFMTRLNVADNTGAKQVGIIKVLG----------AT--
15mp AQKPTTLNWS----------MVSFMTRLNVADNTGAKQVGIIKVLG----------ST--
17mtu AQQPVPYELKQVAQ------VIQQESRLKVADNTGAKEILCIRVLG----------GS--
18nm AQQPKVLELK----------MIQMQTILDVADNSGARRVMCIKVLG----------GS--
19pae AQQPQELKI-----------MIQTQSMLDVADNSGARRVMCIKVLG----------GS--
21rp AQQPTIYDFASENPKNKK--MIQMQSILEVADNSGAKKVMCIKVLG----------GS--
22syn AQQPETLVINTIPAGAN---VIQQQTYLNVADNSGARKLMCLRVL---------GTG---
23tm AQKPEPIEL-----------MIQQETYLNVADNSGAKKLRIIRVIG----------G--F
24tp SQNPVPLSC-----------MIQVQSRLNVADNSGARLVQCIKVVG----------GS--
25vib AQQPKVLDI-----------MIQMQTMLDAADNSGARSVMCIKVLG----------GS--
26xyf AQQPQVLDI-----------MIQMQSYLGVADNSGAKEVMCIKVLG----------GS--
01aae PRKYATLGDVVTVTVKEALPQGNAKKGKIYRAIIVRTAKEVRRPDGSYIKFDDNACVLLN
04bb KRRYAKIGDIITIVVKQAIPNSSVKKGDVYKAVIVRTSKEVRRKNGTYVRFDDNACVILD
05bs GRKTANIGDVIVCTVKQATPGGVVKKGEVVKAVIVRTKSGARRSDGSYISFDENACVIIR
06cj KRRYATVGDVIVASVKKALPNGKVKKGQVVKAVIVRTKKEIHRDNGSLIRFDENAAVILD
07cp RRRYATVGDVIVCSVRDVEPNSSIKKGDVIKAVIVRTRRHITRKDGSTLKFDTNSCVIID
08ct RRRYATVGDVIVCSVRDVEPDSSVKKGDVVKAVIVRTRNDIHRKDGSTLRFDTNSCVIID
09der NKRYAHVGDIIVASVKDAAPRGAVKAGDVVKAVVVRTSHAIKRADGSTIRFDRNAAVIIN
10ec HRRYAGVGDIIKITIKEAIPRGKVKKGDVLKAVVVRTKKGVRRPDGSVIRFDGNACVLLN
11hi HRRYAAIGDIIKITVKEAIPRGKVKKGDVLKAVVVRTKKGVRRPDGSVIRFDGNACVILN
12hp HKRYASVGSVIVASVKKAIPNGKVKRGQVVKAVVVRTKKEIQRKNGSLVRFDDNAAVILD
13mg YKRYAFLGDVVVVSVKDAIPNGMVKKGQVLRAVIVRTKKGQQRQDGTHLKFHDNACVLIK
15mp RKRYAFLGDVVVVSVKDAIPSGMVKKGQVLRAVIVRTKKGQQRKDGTHLKFDDNACVLIK
17mtu SRRYAGIGDVIVATVKDAIPGGNVKRGDVVKAVVVRTVKERRRPDGSYIKFDENAAVIIK
18nm KRRYASVGDIIKVAVKDAAPRGRVKKGDVYNAVVVRTAKGVRRPDGALIKFDNNAAVLLN
19pae HRRYAGIGDIIKVTVKEAIPRGKVKKGQVMTAVVVRTKHGVRRTDGSIIRFDGNAAVLLN
21rp HHMMAKLGDVIVVSIKEAIPGGKVKKGDVYKGVIVRTKTGVVRSDGSTIKFDKNALVLLN
22syn NCTYGGIGDQIIAVVKDALPNMPIKKSDVVRAVIVRTKQPLRRASGMSIRFDDNAAVIIN
23tm HKKYGTVGDIVVCSVREAIPNSDVKKGDVVRAVIVRTKKEIRRNDGTYIRFDDNAAVLID
24tp RRRYASVGDIIVVAVKDALPTSVIKKGSVEKAVIVRVSKEYRRVDGTYIRFDDNACVVID
25vib HRRYAHVGDIIKVTVKEAIPRGKVKKGDVLKAVVVRTRKGVRRPDGSVIRFDRNACVLLN
26xyf KRRYASIGDIIKVTVKEAIPRGKVKKGEVYDAVVVRTRSGVRRPDGSLIRFDGNAAVLLN
01aae QYGE-PLGTRVLGPIAREVRNKGFTKIASLAPEVV---MVELHDLQP-HWGATKEKKRVG
04bb ANLS-PRGKRVFGPVARELRDANFMKVVSLASEVI-----MFNLLK--PKGASKRRKIVG
05bs DDKS-PRGTRIFGPVARELRENNFMKIVSLAPEVI----MKLHELKP-SEGSRKTRNRVG
06cj NKRE-PIGTRIFGPVGREVRYGGFMKIVSLAPEVL-------MNLTK-AAGSTHKTKRIG
07cp DKGN-PKGTRIFGPVAREIRDRGFIKISSLAPEVI---MIKLESLFD-ISERKRRKKLLG
08ct DKGN-PKGTRIFGPIAREIRDRGFVKISSLAPEVI---MIKLECLQD-PSPRKRRTKLLG
09der NQGE-PRGTRVFGPVARELRDRRFMKIVSLAPEVL----MKLHDLKP-TPGSRKDRKRVG
10ec NNSEQPIGTRIFGPVTRELRSEKFMKIISLAPEVL----MRLNTLSP-AEGSKKAGKRLG
11hi NNTEQPIGTRIFGPVTRELRSEKFMKIISLAPEVL----MRLNTLSP-AEGAKHSAKRLG
12hp AKKD-PVGTRIFGPVSREVRYANFMKIISLAPEVV--MIMGLENLKP-AKGSVKKIKRVG
13mg EDKS-PRGTRIFGPVARELREKGYNKILSLAVEVV----MELHQLKSVSKSRNHKSKVVG
15mp EDKS-PRGTRIFGPVARELRERGYNKILSLAVEVV----MELNQLKSVPKARNHKTKTLG
17mtu PDND-PRGTRIFGPVGRELREKRFMKIISLAPEVL--VTLKLHDLRP-ARGSKIARTRVG
18nm NKLE-PLGTRIFGPVTRELRTERFMKIVSLAPEVL----MFLNTIQP-AVGATHAGRRVG
19pae NKQE-PIGTRIFGPVTRELRTEKFMKIVSLAPEVL----MQLNDLRS-APGARREKHRPG
21rp KQDE-PIGTRVFGPVTRELRAKKYVRIMSLAEEVL----MKLNELYN-NLGAKKNKKRIA
22syn AEGN-PRGTRVFGPVARELRDKNFTKIVSLAPEVL----MNLSELSP-KDGAKKRRRRVG
23tm KFNA-PRGTRIFGPVARELREKGFMKIVSLAPEVW----MRLEDLRP-TPGAMKKRKRVG
24tp ANGN-PKGKRIFGPVARELRDMDFTKIVSLAPEVL---VADFHLIA--PKGANRARRIVG
25vib NNSEQPIGTRIFGPVTRELRNAKFMKIVSLAPEVL----MLLNTLSP-AAGSKHAPKRLG
26xyf NKQE-PIGTRVFGPVTRELRSEKLMKIVSLAPEVLMIMSLRLNDLKP-ALGASSCRARVG
01aae RGIGSGHGKTAGRGHKGQKSRSGDRKMPPYFEGGQTPLYMRIPK-RGFKNP--TRKEYTP
04bb RGPGSGLGKTSGRGQKGQKARN--TSPRLGFEGGQTPLYRRLPR-KGFSNS-DYKLEYAI
05bs RGIGSGNGKTAGKGHKGQNARS-GGGVRPGFEGGQMPLFQRLPK-RGFTNI--NRKEYAV
06cj RGQGSGMGKTATKGGKGQTAR-KGYNEKRGFEGGQQPLQRRLPK-VGFTSK--IQK-PYV
07cp RGPSSGHGKTSGRGHKGDGSR-SGYKRRFGYEGGGVPLYRRVPT-RGFSHKR-FDKCVEE
08ct RGPSSGHGKTSGRGHKGDGSR-SGYKRRFGYEGGGVPLYRRVPT-RGFSHTR-FDKCVEE
09der RGPGG-TDKTAGRGHKGQKSRS-GAGKGAFFEGGRSRLIARLPK-RGFNNV--GTT-YEV
10ec RGIGSGLGKTGGRGHKGQKSR-SGGGVRRGFEGGQMPLYRRLPK-FGFTSR--KAAITAE
11hi RGIGSGLGKTGGRGHKGQKSR-TGGGVRRGFEGGQMPLYRRLPK-FGFTSM--KSAVTAE
12hp RGQGSGMGKTATRGGKGQTAR-TGYKAKRGFEGGQQPLQRRLPK-IGFRTK--DSH-IYS
13mg RGHGSGLGKTSSRGQKGQKARKS-GLTRLGFEGGQTPLYRRLPK-YGVANKGILKKRWVV
15mp RGHGSGLGKTSGRGQKGQKARKS-GLTRPGFEGGQTPLYRRLPK-FGNARKGFLKQEWVV
17mtu RGDGS-KGKTAGRGTKGTRAR---KQVPVTFEGGQMPIHMRLPKLKGFRNR--FRTEYEI
18nm RGIGSGLGKTGGRGHKGQKSR-SGGFHKVGFEGGQMPLQRRLPK-RGFKSL--TASANAQ
19pae RGIGSGLGKTGGRGHKGLTSR-SGGKVAPGFEGGQQPLHRRLPK-FGFVSL--KAMDRAE
21rp RGIGSGKGKTAGRGIKGQKSR--SGVAIKGFEGGQTPMIKRLPK-RGFKCI--STKKYNI
22syn RGIAAGQGASCGFGMRGQKSRS-GTGTKAGFEGGQMPLYRRLPKLKHFPLY--NPKHFTV
23tm RGPGSGHGKTSGRGHKGQKAR-GSGKVHIWFEGGQTPLQRRLPK-RGFKNI--NKKVYAV
24tp RGSSSGRGTTSGRGTKGQQARAG-HKAYVGFEGGQMPLYRRVPR-RGFSNC-AFKKEYAV
25vib RGVGSGLGKTGGRGHKGQKSR-SGGKVRPGFEGGQMPLKQRLPK-FGFTSR--KSFVSAE
26xyf RGIGSGLGKTAGRGHKGSFARKGGGKIKPGFEGGQTPMQRRLPK-IGFRSR--SVANTAE
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01aae VNVGVIDKLFEDG-----MEITPEVLAS-KGLCDEKDR-VKILG--DGELTKKFVIKAHA
04bb VNLGDIDKKFKD-----GQVVNYDTLLENKLIKKKNKK-IKILS--NGKLTKKVSFEVSK
05bs VNLDKLNGFAEG------TEVTPELLLETGVISKLNAG-VKILG--NGKLEKKLTVKANK
06cj INVEKITAVKEL------SEITFESIKSVHKISKSVNK-IKLIG----ASAKDLVSKIK-
07cp ITTGRLAELFQEG-----EAITLDALKAKKAIARQAVR-VKVIL--KGDLEKTFVWQDTA
08ct ITTQRLNEIFDNG-----AEVSLEALKERKVIHRETSR-VKVIL--KGALDKKLVWKDAA
09der VKLSQLQDLEDT-------TFDRDTLEAYRLVRRKNRP-VKLLA--SGEISRAVTVHVDA
10ec IRLSDLAKVEGG-------VVDLNTLKAANIIGIQIEF-AKVIL--AGEVTTPVTVRGLR
11hi VRLNELTKVEGN-------VVTLETLKAANILTKDIQF-AKVIL--AGEVKSAVTVRGLR
12hp INVEKNEAIKNL------EEITFSSLRALHHFPLYIEG-VKLIG----KDAKNLASKIK-
13mg LNLNKVAKLN-------LKTVTRATLIEKKVISKKNNLPLKLIG--NTKLTTPIHFEVQK
15mp LNLNKIAKLK-------LDKINRASLIEKQVISAKSQLPIKLIG--HTKLEKPLHFEVHK
17mtu VNVGDINRLFPQG-----GAVGVDDLVAKGAVRKN-AL-VKVLG--DGKLTAKVDVSAHK
18nm LRLSELESIAVN-------EIDILVLKQAGLIASTVSN-VKVIA--SGEISKAVALKGIK
19pae VRTSELAKVEGD-------VVSLQTLKDANLINQHVQR-VKVML--SGEVGRAVTLKGIA
21rp INIYNIEEALTDGRLSTNDIITKEKLLE-VGLINNKNL-VKLLSICSDDFASPLSLKLDA
22syn VNVGKLAGLAPN------TVVTLESLMEAGIVTSNDGP-LKVLG--NGELAVALTVHAP-
23tm VNVKVLEERFEAN-----EEVTPEKLIERKIIKDLKDG-VKILG--DGELTKPLVVKAHA
24tp VNVGALEFVYAP-----GETVNRQTLIEKGLVKGRVPF-IKILA--DGELTKSIVVRVDR
25vib VRLSELAKVTGD-------VVDLNALKAANLVTKNIEF-AKIVL--SGEINKAVTVKGLR
26xyf VLSYKLDNLEPG-------EIDFASLRLAKLVPSTAKK-AKIVK--KGRLTKVFVLKGIE
01aae FSKSAKEKIEKAGGKWEIIS------------MRHRVKKKHFDRTKEQRLALYRSLARAL
04bb ISKSAESLVIKIGCTIQLV-------------MKTKLGFNRLSRKSSHRRALLKNMVISF
05bs FSASAKEAVEAAGGTAEVI-----------------MSYRKLGRTSAQRKAMLRDLTTDL
06cj -----DENISVTGSK-----------------MRHKHGYRKLGRTSSHRAALLKNLTIAL
07cp VVLS--QGVQNLLGIT----------------MQHARKKFRVGRTSSHNRCMLANMLKSL
08ct IVLS--EGVKSLIEAV----------------MQHARKKFRVGRTSSHNRCMLANMLKSL
09der ASAAAIKAVEAAGGRVVLPEVQTQQDDAQKAEMRHGKAGRKLNRNSSARVALARAQATAL
10ec VTKGARAAIEAAGGKIEE--------------MRHRKSGRQLNRNSSHRQAMFRNMAGSL
11hi VTKGAKAAIEAAGGSIEE--------------MRHRKSGRQLNRNSSHRQAMFRNLASAL
12hp -----DERIKTSGQK-----------------MRHKHGYRKLGRTSSHRKALLKNLAIAL
13mg ISKNALNAVQTSKGSVKIIT---------------MSYINKEGKTTAWRVMTVRQQVSAV
15mp VSKQALKAVENANGSVKLLEK--------------MSYINKPGKTSAWRVMTVRQQVSAV
17mtu FSGSARAKITAAGGSATEL-------------MPKPTKGPRLGGSSSHQKAILANLATSL
18nm VTKGARAAIEAVGGKIEM--------------MRHRNGNRKLNRTSSHRAAMLRNMANSL
19pae ATKGARAAIEAAGGKFED--------------MRHRKSGRHLSRTSAHRKAMFQNMAVSL
21rp YSSKAKYLIEKVGGQLL---------------MRHRIKGRRLNVTSSHRQSMLANMAVSL
22syn CSKAAQAKIEAAGGSVVAQG------------MRHRCRVPQLGKPADQRKALLRALTTEL
23tm FSKSAVEKIESAGGKAEVI-------------MRHRVKRHKLGRYGSHRKSLLRNLSREI
24tp VSARAQEKIQQAGGSVECIEAQER--------MRHRTGFNPLSCMAAHRRALRRNMVTSL
25vib VTKGAKAAIEAAGGKIEE--------------MRHRKSGRQLNRNSSHRKAMFSNMASSL
26xyf STAGARAMIETTGGSFQE--------------MRHQKSGRKFNRTDAHRGAMFSNMVASL
01aae IFDERIETTVERAKALRSFIEPLVELA--------KEGTLHARRQALSRLP---------
04bb FKHEKISSTKTKLFEVKRFAERLITRA--------KVDTVHNRRELSKFIH---------
05bs IINERIETTETRAKELRSVVEKMITLG--------KRGDLHARRQAAAYIRN--------
06cj VNSGKIETTLPKAKELRGYVERLITRA--------RLGDFNAHRAVFASLQ---------
07cp IHYERIETTLPKAKELRRHADKMITLA--------KKNSLAARRIAIGRLMVRYNKLTSK
08ct IHNERIETTLPKAKELRRHADKMITLA--------KKNTLAARRLAVGRLMVRYNTLTSK
09der LREGRIQTTLTKAKELRPFVEQLITTA--------KGGDLHSRRLVAQDIH---------
10ec VRHEIIKTTLPKAKELRRVVEPLITLA--------KTDSVANRRLAFARTR---------
11hi VSHEIIKTTLPKAKELRRVVEPLITLA--------KVDSVANRRLAFARTR---------
12hp IEHNKIETGIYKAKELRSYIEKLTTAA--------RVGDFNAHRHVFAYLQ---------
13mg LSYGKIQTTLKKAKNTQKRLEKIITIA--------KVDNFNNRRAVKKWLLN--------
15mp LAYGKIETTLKKAKNTQKRLDKLITLA--------KVDNFNNRRQVKKWLLN--------
17mtu FEHGRITTTEPKARALRPYAEKLITHA--------KKGALHNRREVLKKLR---------
18nm LTHEAIVTTLPKAKELRRVVEPLITLG--------KKPSLANRRLAFDRTR---------
19pae FEHELIKTTLPKAKELRRVAEPLITLA--------KEDSVANRRLAFDRTR---------
21rp VIHEQIKTTLPKAKELRPYIEALITKA--------KKPDLAVRRSVLSKIK---------
22syn IRHGQIKTTKARAKAVRSEVDRMITLA--------KDGSLAARRRALGYMY---------
23tm VEHGSIVTTTAKAKALKTFMDKLVSKAIEAATTDDRARSVHLRRQINAVLG---------
24tp FKFERITTTKPKAAEVRRAAERLITRS--------KSDSVHNRRQVARFIW---------
25vib VRHEVIKTTLPKAKELRRVVEPLITLA--------KTDSVANRRLAFARTR---------
26xyf FKYQLIKTTLPKAKELRRVAEPLITLA--------KVDSVANRRLAFARLR---------
01aae ---------------DKPAIKKLFEDIAPRFEGRNGGYVRIIKLPYRRRGDGAEMAIIEW
04bb ---------------DKHILNKLFTKISPVFRQRSGGYTRMIKLGKRY-GDAAEMAILEL
05bs --------EVANEENNQDALQKLFSDIATRYEERQGGYTRIMKLGPRR-GDGAPMAIIEL
06cj ---------------DKNATNKLVTEIAPKFKDRNGGYTRIIKTRIRR-GDAAEMAFIEF
07cp EARQAKGGDTSVYNVDRLVVNKLFDELGNRFVERKGGYTRILKLQNRI-GDNAQKCIIEF
08ct EARQVKAGDLSAYNVDRRVIGKLFDVLATRFSSRNGGYTRILKLQNRV-GDNAQKCIIEF
09der ---------------DKDVVRKVMDEVAPKYAERPGGYTRILRVGTRR-GDGVTMALIEL
10ec ---------------DNEIVAKLFNELGPRFASRAGGYTRILKCGFRA-GDNAPMAYIEL
11hi ---------------NVETVAKLFNELGPRFAQRAGGYTRILKCGFRA-GDNAPMAYIEL
12hp ---------------NKEATHKLVTEIAPKYAQRNGGYTRIQRTTFRR-GDASTLATIEF
13mg ----------TNSLDVDQLTNHLFKKVAPRFLKRNGGYSRVLKLGVRR-GDSTEMAILQL
15mp ----------TNLFDVDQLMDHLFSKVAPKYEKTPGGYSRVLKLGPRR-GDATEMAILQL
17mtu ---------------DKDVVHTLFAEIGPFFADRDGGYTRIIKIEARK-GDNAPMAVIEL
18nm ---------------DRDVVVKLFGDLGPRFTARNGGYVRVLKYGFRK-GDNAPLALVEL
19pae ---------------SKAAVGKLFNDLGKRYANRPGGYLRILKCGFRA-GDNAPMAYVEL
21rp ---------------DKRAVEKIINILGVRYKDRPGGYTRIVKSGFRY-GDLAPIAYIEF
22syn ---------------DKPTVHALFADAPSRYKDRDGGYTRIIRTLRRR-GDNAEMAVIEL
23tm ---------------DRRLTNKLVDEIAKNYVGRRGGYVRVLRIGFRR-GDAAEMSLVQL
24tp ---------------DKAVLHKLFADIGPRMREREGGYTRILKLGLRQ-GDAAHVVVLEL
25vib ---------------DNEVVAKLFNELGPRFAARQGGYTRILKCGFRA-GDKAPMAYIEL
26xyf ---------------NKEAVGILFSNLGPRYVTRPGGYIRLLKCGFRH-GDNAPMAYVEM
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01aae VE----------------------------------------------------------
04bb VEKPLKVE----------------------------------------------------
05bs V-----------------------------------------------------------
06cj VA----------------------------------------------------------
07cp LAS---------------------------------------------------------
08ct LA----------------------------------------------------------
09der V-----------------------------------------------------------
10ec VDRSEKAEAAAE------------------------------------------------
11hi VDRPEVAEATTEE-----------------------------------------------
12hp V-----------------------------------------------------------
13mg IDATN-------------------------------------------------------
15mp TDAKYK------------------------------------------------------
17mtu VREKTVTSEANRARRVAAAQAKAKKAAAMPTEESEAKPAEEGDVVGASEPDAKAPEEPPA
18nm VDKP-AAE----------------------------------------------------
19pae VDRPVGGEVVEAAE----------------------------------------------
21rp VDRDINAKGNVHQDANEEIKN---------------------------------------
22syn V-----------------------------------------------------------
23tm VEASSQEG----------------------------------------------------
24tp VDYTFEKSLKKRARTDSVPARKGAGKKDASRVSGTVPDGQSQKIGKKKE-----------
25vib VDRPEAAVEAAAE-----------------------------------------------
26xyf LERPIIAEEVT-------------------------------------------------
01aae --------MPRLKTRREKRLRRHKRIRKKVFG---TPERPRLCVYRSLKHFYAQIIDDTI
04bb --------MKKIKEAEQRKLRRKKRIKDKIGR--GVASRPRITVFKSNRYFYAQVIDDSK
05bs --------MITKTSKNAARLKRHARVRAKLSG---TAERPRLNVFRSYKHIYAQIIDDVN
06cj ------MRANVLKRKLTLRIKRKKRIRAKIS---GCENFPRISVFKSNRTLYIQAIDDVK
07cp -------MESSLCKKSLMKRRRALRVRKVLK---GSPTKPRLSVVKTNKHIYVQLIDDSI
08ct -------MESSLYKKTSGKARRALRVRKALK---GCSLKPRLSVVKTNKHVYVQLIDDVE
09der -------------MATATTIRRKLRTRRKVRTTTAASGRLRLSVYRSSKHIYAQIIDDSR
10ec -----------MD-KKSARIRRATRARRKLQ----ELGATRLVVHRTPRHIYAQVIAPNG
11hi -----------MD-KKSARIRRAARARHMMR----EQGVTRLVIHRTPRHIYAQVIAPNG
12hp -----MMNAKALYKKKALRDRRKLRIKSKLL---GDALRPRVSVFRSNRYFYAQAIDDVK
13mg ------------MTRNDKRRIRHKRIVKKIRLTN-LNNRVVLIVIKSLKNISVQAWDFSK
15mp -----------MKTRTEQRRLRHKRIVKKIRATN-HDNRVVLMVIKSLNHISVQAWDFSQ
17mtu EAPEN-MAQSVSATRRISRLRRHTRLRKKLSG---TAERPRLVVHRSARHIHVQLVNDLN
18nm -----------MD-KHTTRLRRARKTRARIA----DLKMVRLCVFRSNNHIYAQVISAEG
19pae -----------MSVKKETRLRRARKARLKMR----ELETVRLCVYRSSQHIYAQVIAADG
21rp -----------MRSAKLKFEKRKSRIRYKISK---TSNRMRLSIFKSCRHIYAQIIDDSK
22syn ----------MKSTRKSATQRRHRRLRRHLSG---TSERPRLAVFRSNDHIYAQVIDDVA
23tm --------MIKKESKKEQRLRRHRRVRKKVFG---TPERPRLCVFRSNKHIYAQIIDDTI
24tp -------MLRKCSDKQRKRMKRKVHIRKRVY---GTAVRPRMTVFRSNRNISVQVIDDDA
25vib -----------MD-KKASRIRRATRARRKIA----ELGATRLVVHRTPRHVYAQVIAANG
26xyf -------------------MRRAKSTRVHIR----KLGVPRLSVLRTGRHLYAQIFTADG
01aae GHTLVSASTLDPEFEKITGKRGGKSIKDAEVVAEIIARRALEKGIKKVVFDRGGFKYHGK
04bb GHTIASISTI---EKSLN-LGKN--IDDVKKLGEVLAKRLKEKNINNLIFDRNGYKYHGL
05bs GVTLASASTLDKDLN--VESTGD--TSAATKVGELVAKRAAEKGISDVVFDRGGYLYHGR
06cj AVTLAAVD-----GRKLG-VKAN--KEGAKKIAAEFAKTLKVKKIEQAVFDRNGYVYHGV
07cp GKTLASVSTLSKLNKSQGLTKKN--QEVAKVLGTQIAELGKNLQLDRVVFDRGPFKYHGI
08ct GKTLASISTLAKVAKTSGLTRKN--QDNAKALGIKIAELGKGLQVDRVVFDRGAHKYHGV
09der GQTLAAASS---AALKSG--N-K--TDTAAAVGKALAAAAAEKGIKQVVFDRGSYKYHGR
10ec SEVLVAASTVEKAIAEQLKYTGN--KDAAAAVGKAVAERALEKGIKDVSFDRSGFQYHGR
11hi SEVLAAASTVEKAIREQVKYTGN--KDAAAAVGKAVAERALAKGVQAVAFDRSGFKYHGR
12hp QSTITHID-----GRKMG-FKNT--QEDAKKLGALFAEELKKAGIERAVYDRNGYLYHGV
13mg NVVLTSSSSLQLKLK-----NGN--KENAKLVGMDIATKLIKLNQKDVVFDTGGSKYHGR
15mp NIVLASSSSLALKLK-----NGN--KDNAKLVGQDIADKLVKLKLTNVVFDTGGSKYHGR
17mtu GTTVAAASSIEADVRGVP--GDK--KARSVRVGQLIAERAKAAGIDTVVFDRGGYTYGGR
18nm DKVLAQASTLEAEVRGSLKSGSN--VEAAAIVGKRIAEKAKAAGVEKVAFDRSGFQYHGR
19pae GKVLASASTLDKDLREGA--TGN--IDAAKKVGQLVAERAKAAGVTQVAFDRSGFKYHGR
21rp SITIAAASTLDKKIKKIKKSHCN--IENAIKVGKEIAKKADSAGIKEVVFDRGGYKYHGI
22syn QHTLAAASTLDPDLKKSLSSTAT--QEASAEVGKLVAQRAIAKGINQVVFDRGGKLYHGR
23tm GHTLVSASTLVPELREKLQKTWN--VEAAKEVGLLIGKRALEKGIKKVVFDRGGYKYHGR
24tp RSTLASVSTL---EKDFVLLRAN--VSSGLQIGEEIGRRLLEKHIDTVIFDRNGYLYHGV
25vib SEVIAAASTVEKAIREQVKYTGN--IDAAKAVGKAVAERALEKGVTVVAFDRSGFQYHGR
26xyf SKVIAAANTLQSQVKDGLKNGKN--SLAATKVGKLIAERAKAVGVDRIAFDRSGYLYHGR
01aae IKAFADKCREMGLEFMGVRKLKPVT-NGTRHAVLYDFEEIEKLVRKGKEWVLLKKNQVEP
04bb IASFATSLREFGINIMGIKTYKPKT-SSLRYKTTLSFDDLSK--------------GNDP
05bs VKALADAAREAGLKFMAIKKYKPSS-NGRRGMTTSDFAEITTD------------K---P
06cj IAALAESLRENGIRLMAIKTYKPYT-PSRRYITGLSSEDITAK------------P---S
07cp VSMVADGAREGGLQF-MFKKFKPVT-PGTRQLVLPAFDELTTR---GELRGTKSKRSLRP
08ct VAMVADGAREGGLQF-MFKKFKPVT-PGTRQLILPSFDELTTQ---GELKGSSSRRSVRP
09der VKALADAAREGGLDFMAVKKYRPYT-PSRRQMTTADFSGLTKK------------R---P
10ec VQALADAAREAGLQFMAVVKCKPTS-PGRRHVVKVVNPELHKG---------------KP
11hi VQTLADAAREAGLQFMAIVKCKPTS-AGRRHVVKIVNPELHKG---------------KP
12hp VAAFAESLRENGIALMAIKTYKPYT-PSRRFMSVLDSKDITAK------------S---S
13mg IAALAEGARAKGLNFMAIKKIISRSNSGIHNATVIDFKKLLTNSK--------------P
15mp IAALAEAARERGLNFMPIKKIISRSNSGIHHSTVIDYKKLLTTNKN------------KP
17mtu IAALADAARENGLSFMAIRKYKPTT-PGRRGASVSDFAEITRS---------------TP
18nm VKALAEAARENGLSFMAIVKMKPTS-AGRRGMVRVVTEGLYKG---------------AP
19pae VKALADAAREGGLEFMAIVKCKPTS-AGRRFVVKVVNQELHKG---------------AP
21rp IKALADAAREK-IKFMALKNFNPIT-PSLRELVQVDKTNLWKG---------------RP
22syn VKALAEAAREAGLNFMGIRNYRPMT-PGTRQASVSDFTEITKS------------K---P
23tm VKALADGAREAGLEFMGLKRFKPVT-PGRRFMVISDFSDITK-------------T--EP
24tp VAAVADGARKAGVKFMALKMYRPMT-AGLRGRVDLCRAELT---------------ARTP
25vib VAALADSAREAGLKFMAIVKCKPTS-AGRRHVVKVVNADLHKG---------------KP
26xyf IKILADAARDAGLKFMPLIKFKPTS-PGRRSAARVVTPNIHKG---------------SP
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01aae EKSLLKWWHRAKGRSRQRGNITARHRGGGHKKLYRIIDFKR-DKSLVPAKVVSIEYDPFR
04bb LKSLTKGKKFKSGRD-SSGRISIRRRGGGHKRKYRLIDFNRRDKFSIPARVASIEYDPNR
05bs EKSLLAPLHKKGGRN-NQGKLTVRHQGGGHKRQYRVIDFKR-DKDGIPGRVATVEYDPNR
06cj VRSLLVKLPAHAGRN-SYGRITSRHKEAGAKKLYRIIDFKRR-KFGIEGKVEAIEYDPYR
07cp NKKLSFFKKSSGGRD-NLGHISCRHRGGGAKQLYRVVDFKR-NKDGITAKVVTVEYDPNR
08ct NKKLSFFKKSSGGRD-NLGHISCRHRGGGVRRHYRVIDFKR-NKDGIEAKVASVEYDPNR
09der EKALTEALPKTGGRN-NRGRITSRFIGGGHKRLYRIIDFKRRDKSGVNAKVAAIEYDPNR
10ec FAPLLEKNSKSGGRN-NNGRITTRHIGGGHKQAYRIVDFKRN-KDGIPAVVERLEYDPNR
11hi YAPLLDTKSKTGGRN-NYGRITTRHIGGGHKQHYRLIDFKRN-KLDIPAVVERLEYDPNR
12hp VKGLLTKLKATAGRN-NNGRITSRHKERGAKKLYRIIDFKRN-KYNIEGKVAAIEYDPYR
13mg EKSLLVTLKKHAGRN-NQGKITVRHHGGRHKRKYRLIDFKRYHYDNLKATVKSIEYDPNR
15mp EKSLLVTLKKHGGRN-NQGKITVRHQGGRNKRKYRIIDFKRTHYDNIEATVKSIEYDPNR
17mtu EKSLVRPLHGRGGRN-AHGRITTRHKGGGHKRAYRMIDFRRNDKDGVNAKVAHIEYDPNR
18nm YAPLLEKKNSTAGRN-NNGHITTRHKGGGHKHHYRVVDFKRN-KDGIPAKVERIEYDPNR
19pae YAPLLEKKSKSGGRN-NNGRITTRHIGGGHKQHYRLVDFRRN-KDGIPAIVERVEYDPNR
21rp LKTLTKGMSKTGGRN-QQGRITSWHRGGGHKKLYRVIDFKRK-KIDISAIVERIEYDPNR
22syn EKSLTTNRHDQKGRN-NRGVITSRHRGGGHKKLYRIIDFKR-NKQNIPARVAAIEYDPNR
23tm EKSLLAPLKKTGGRN-HHGRVTVRHRGGGHKRRYRIIDFKRYDKAGIPAKVLAIEYDPNR
24tp EKSLTRGKPAKAGRG-AGGRISVRHRGGGHKRRYRDIDFKR-DLHDIPGTVKTIEYDPNR
25vib YAPLLEKNSKNGGRN-NNGRITVRHIGGGHKQHYRLVDFKRT-KDGIPAKVERLEYDPNR
26xyf HAALLEPQSKTGGRN-HHGRITVRHIGGGCKQRYRVIDFKRD-KEAIPARVERIEYDPNR
01aae SARICLLHYADGEKRYIIWPEGLKVGDTVMSISWEDAEAGKPLPEIKPGNAMPLKYIPEG
04bb SANIALLVYKDGEKRYIISPKGIKVGDVLES--------G-PNAPIKIGNALPLENIPIG
05bs SANIALINYADGEKRYILAPKGIQVGTEIMS--------G-PEADIKVGNALPLINIPVG
06cj NCRIALIAYKDGEKRYILQPRGLSVGDIVAA--------AESGLDIKPGNAMKLKNIPVG
07cp SAYIALLSYEDGEKRYILAPKGIQRGDVVVS--------G-EGSPFKPGCCMTLKSIPLG
08ct SAYIALLNYVDGEKRYILAPKGIKRGDRVIS--------G-EGSPFKTGCCMTLKSIPLG
09der SARIALLHYADGEKRYILAPEGLTVGATVNA--------G-PEAEPKLGNALPLRFVPVG
10ec SANIALVLYKDGERRYILAPKGLKAGDQIQS--------G-VDAAIKPGNTLPMRNIPVG
11hi SANIALVLYKDGERRYILAPKGLSVGDQIQA--------G-INSPIKVGNSLPMRNIPVG
12hp NARIALVVYPDGDKRYILQPSGLKVGDSVIA--------AEGGLDIKVGFAMKLKNIPIG
13mg SCFISLLHYQNGVKTYIISPDGIKVGDQVYS--------SDHAIDIKLGYCMPLAFIPEG
15mp SCFVSLITYANGAKSYIISPDGIKVGDKILA--------SEHPIDIKPGFSMPLAFIPEG
17mtu TARIALLHYLDGEKRYIIAPNGLSQGDVVES--------G-ANADIKPGNNLPLRNIPAG
18nm TAFIALLCYADGERRYIIAPRGIQAGAVLVS--------G-AEAAIKVGNTLPIRNIPVG
19pae TAHIALLKYADGERRYIIAPKGVAAGDQLIS--------G-IGAPIKAGNSMPLRNIPVG
21rp TAFIALIKYDDGEYSYILAPQKLSIGDRVIS--------S-QAADIKIGNCLPLKSIPIG
22syn NARIALLFYTDGEKRYILAPAGLQVGMTVIA--------G-EEAPFEIGNTLPLSRIPLG
23tm SARIALLLYADGEKRYILAPKGVNVGDTLMS--------G-PDAEIRPGNALPLEKIPVG
24tp SVNIALVFYANGQKRYILAPKGLKVGQQVVS--------G-EKVPLEPANALPLGVIPVG
25vib SANIALVLYADGERRYIIAPKGLQAGDVIQS--------G-PDAPIKAGNAMPMRNIPVG
26xyf TAHIALLCYVDGERCYIIAPKGLKEGDKIIS--------G-PNVPIKLGNSLPLRNIPVG
01aae TIVHNIEFIPGKGGQIARAAGTWAQVLGRSTRKG-YVLVRMPSGEVRMIHERCMATVGRV
04bb RTVHNIELNVGKGGQLIRSAGGYAMILAS---DGNYVTVKLSSGEMRLIFKKCIATIGEI
05bs TVVHNIELKPGKGGQLVRSAGTSAQVLGK---EGKYVLVRLNSGEVRMILSACRASIGQV
06cj TIVHNVELKPGKGGQMIRSAGAYAQLMGK---EEKYVILRLASGEMRQVLAECMASIGEV
07cp LSVHNIEMRPSSGGKLVRSAGLAAQVIAK---SPGYVTLKMPSGEFRMLNEGCRATIGEV
08ct LSVHNVEMRPGSGGKLVRSAGLSAQIIAK---TAGYVTLKMPSGEFRMLNEMCRATVGEV
09der AVVHALELVPGKGAQLARSAGTSVQVQGK---ESDYVIVRLPSGELRRVHSECYATIGAV
10ec STVHNVEMKPGKGGQLARSAGTYVQIVAR---DGAYVTLRLRSGEMRKVEADCRATLGEV
11hi STVHNVELKPGKGGQIARSAGAYVQIIAR---EGNYVTLRLRSGEMRKVLAECVATIGEV
12hp TVVHNIEMHPGAGGQLARSAGMSAQIMGR---ENKYTIIRMPSSEMRYILSECMASVGVV
13mg TQVHNIELNPKGGGKIARSAGSYARILGQDE-TGKYIILQLISGETRKFLKECRATVGVV
15mp TQVHNIELHPKGGGQIARSAGSYARILGQDE-TGKYVILQLLSGETRKFLKECRATVGVV
17mtu TLIHAVELRPGGGAKLARSAGSSIQLLGK---EASYASLRMPSGEIRRVDVRCRATVGEV
18nm TTIHCIEMKPGKGAQIARSAGASAVLLAK---EGAYAQVRLRSGEVRKINVDCRATIGEV
19pae STVHGIELKPGKGAQIARSAGASAQLVAR---EGAYVTLRLRSGEMRKVLAECRATLGEV
21rp TTLHNVEMKIGKGGQIARSAGTSVELVGK---DSGYAQIKLRSGEFRLVPLDCKATIGSI
22syn SEIHNVELVAGRGGQMVRSAGAFAQVVAK---EGDYVTIKLPSKEVRMVRKECVATLGRV
23tm TLVHNVEFTPGKGGQIARAAGTYCQIMAN---EGNYALLRMPSGELRKVHIKCYATVGVV
24tp FTVHNVELTIGKGGQIARSAGTRAVIAAK---DGGYVMLRLPSGEARLVHRRCYATIGEL
25vib STIHNVELTPGKGAQLARSAGAYAQLVAR---DGAYVTLRLRSGEMRKVLSEGRATIGEV
26xyf TTVHAVELKPSKGAQMARSAGSSVQLVAR---EGVYATLRLRSGEMRRVLAECRATIGEV
01aae GLAEHELVKLGKAGRARWLGWRPHTRGTAMNPVDHPHGGGEGRT-RG-KHPESPWGWKTK
04bb GNEDYANISIGKAGKSRWLGRRPKVRGVAMNPVDHPHGGGEGKTSGG-RHPVSPWGQPTK
05bs GNEQHELINIGKAGRSRWKGIRPTVRGSVMNPNDHPHGGGEGRAPIGRKSPMSPWGKPTL
06cj GNEEWANVTIGKAGRNRHRGIRPQTRGSAMNPVDHPHGGGEGKKNSG-RHPVTPWGKPTK
07cp SNADHNLRVDGKAGRRRWMGVRPTVRGTAMNPVDHPHGGGEGRHNG--YIPRTPWGKVTK
08ct SNADHNLCVDGKAGRRRWKGIRPTVRGTAMNPVDHPHGGGEGRHNG--YISQTPWGKVTK
09der GNAEHKNIVLGKAGRSRWLGRKPHQRGSAMNPVDHPHGGGEGRTGAG-RVPVTPWGKPTK
10ec GNAEHMLRVLGKAGAARWRGVRPTVRGTAMNPVDHPHGGGEGRN--FGKHPVTPWGVQTK
11hi GNSEHMLRVLGKAGANRWRGIRPTVRGTAMNPVDHPHGGGEGRN--FGKHPVTPWGVQTK
12hp GNEDFINVSIGKAGRNRHRGIRPQTRGSAMNPVDHPHGGGEGKTGTS-GHPVSPWGTPAK
13mg SNLDHNLVVIGKAGRSRHKGIRPTVRGSAMNPNDHPHGGGEGRSPVGRDAPRTPWGKRHM
15mp SNLDHNLVVIGKAGRNRHRGIRPTVRGSAMNPNDHPHGGGEGRSPVGRDAPRTPWGKRHM
17mtu GNAEQANINWGKAGRMRWKGKRPSVRGVVMNPVDHPHGGGEGKTS-GGRHPVSPWGKPE-
18nm GNEEQSLKKIGKAGANRWRGIRPTVRGVVMNPVDHPHGGGEGRTG-EAREPVSPWGTPAK
19pae SNSEHSLRSLGKAGATRWRGVRPTVRGVAMNPVDHPHGGGEGRTS-AGRHPVSPWGLQTK
21rp SNPDQKNINLGKAGRNRWLGWRPHVRGVAMNPVDHPHGGGEGKTS-GGRHPVTPWGFSTK
22syn SNAEFRNLKLGKAGRKRHLGRRPHVRGSVMNPCDHPHGGGEGRAPIGRSGPVSPWGKPAL
23tm GNEDHKKEVHGKAGRVRWLGRRPHVRGVAMNPVDHPHGGGEGRG-KG-HHPTSPWGLPTK
24tp GNEDHMNTALGKAGRARWRGVRPTVRGMAMNPVDHPLGGGEGRGKG--RNPVTPWGQPCR
25vib GNAEHMLRELGKAGAARWRGVRPTVRGVVMNPVDHPHGGGEGRTS-GGRHPVSPWGVPTK
26xyf GNEEHNLRKLGKAGAKRWLGVRPTVRGAAMNPVDHPHGGGEAKSGQGNPHPVTPWGVPTK
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01aae GYKTRRGKKYSDQFIVTRRDGRPL------------------------------------
04bb GYKTRKKKRYSDKFIIKRRNK------------------------------MLVNRRYTA
05bs EFKTRKQKNKSDKFIVRRRKNK---------------------------------MQAKA
06cj GAKTRRK-KASDKLIISRRKGK-----------------------------MSK-----A
07cp GLKTRDK-NKSNKWIVKDRRK-----------------------------------MFKA
08ct GLKTRDK-RKSNKWIVKDRRK-----------------------------------MFKA
09der GLKTRRKRKTSDRFIVTRRK--------------MTAPEQTFRNKKQRKQQVKLRKPGFA
10ec GKKTRSNKR-TDKFIVRRRSK----------------------------------METIA
11hi GKKTRHNKR-TDKYIVRRRGK----------------------------------METIA
12hp GYKTRKK-KASDKLIISRKKHK-----------------------------MSK-----A
13mg GVKTRNMKKHSTNLIIRNRKGEQY-------------------------------MIAFA
15mp GVKTRNMKKASTNLIIRNRKGEQY------MTWWGTNSVSSPRPVTSNNTPLTVSMIAFA
17mtu GRTRNANKS-SNKFIVRRRRTGKKHSR------------------MTAATKATEYPSAVA
18nm GYRTRNNKR-TDNMIVRRRYSNKG-------------------------------MRVNA
19pae GKKTRSNKR-TDNMIVRRRK-----------------------------------MEVAA
21rp GKKTRKNKR-TSKFIVKKRK-----------------------------MIQKNKNFATA
22syn GAKTRNKKKRSSALIVRRRTK---------------------------MTKLDTTAEVKA
23tm GYKTRRGKRPSDKFIVRRRNEV-----MKLQVPRNGLKRSLFHKKRKELLSSLPKIEARA
24tp GYKTRKKRRVSDRFIVSKRK-------------------------------MTERVTYRA
25vib GYKTRSNKR-TDKYIVRRRNK----------------------------------MEAIA
26xyf GYKTRKNKR-TQQFIIRGRRG----------------------------------MEATA
01aae -------------LFSGKFREKTWETPFTCFAVIPKKAARIAEKVLKSVIANAE--QKGL
04bb KGKNLPSSPKKVRPIADNIRGESYIKAIAVLCSMPNKGAKLLEKVVKSAASNAMYHNKNL
05bs VARTVRIAPRKARLVMDLIRGKQVGEAVSILNLTPRAASPIIEKVLKSAIANAE-HNYEM
06cj LIKFIRLSPTKARLIAREVQGMNAELAMASLKFMPNKGAKYIANAISSAVANGG-----F
07cp TARYIRVQPRKARLAAGLMRNLSVQEAEEQLGFSQLKAGRCLKKVLNSAVANAE-LHENI
08ct TARYIRVQPRKARLAAGLMRNRSVVEAQQQLSFSQMKAGRCLKKVLDGAIANAE-SNENI
09der VAKYVRMSPRKVRLVVDVIRGKSVQDAEDLLRFIPRSASEPVAKVLNSAKANAL-HNDEM
10ec KHRHARSSAQKVRLVADLIRGKKVSQALDILTYTNKKAAVLVKKVLESAIANAE-HNDGA
11hi KHRYARTSAQKARLVADLIRGKKVAQALEILTFTNKKAAALVKKVLESAIANAE-HNDGA
12hp LLRFVRLSPTKARLIARQIQGMNAELAIASLEFTPNKAARVLSKVVASAVANGS-----L
13mg KQYRVHISPQKARLVCQLIVGKKINDAQNILLNTPKKAAYFLTKLLNSAISNAT-NNHGM
15mp KQFRVRISPQKARLVCQLIVGKKTADAQNILSNTPKKAATLIAKLLNSAIANAT-NNHGM
17mtu KARFVRVSPRKARRVIDLVRGRSVSDALDILRWAPQAASGPVAKVIASAAANAQ-NNGGL
18nm QHKNARISAQKARLVADLIRGKDVAQALNILAFSPKKGAELIKKVLESAIANAE-HNNGA
19pae KLSGARISAQKARLVADQIRGKKVGEALNLLAFSSKKAAEIMKKVLESAVANAE-HNEGA
21rp KAKSIRVSPRKLNLVASFIRNMKVSEALVQLTFSPKRIAKIVKDCLQSAIANAE-NNLGL
22syn IARYVRMSPLKVRRVLDQIRGRSYREALIILEFMPYKACEPVLKVLRSAVANAE-HNEGL
23tm VAKYIRISPRKARAIANTIRGKSVEEAFQILAFSPKKAARIMEKVLKSRVANAE-NNFGL
24tp KTKFLVASPTKVRPVANVVKCKPYVRAMALLGHLPHKGARLISKVMKSAASNAIDRDKRL
25vib KHNFARISPQKARLVADQIRGKSVDQALELLTFSNKKAAELVKKVLESAIANAE-HNEGA
26xyf ILRGARISPQKARLVAAQVRGLSAESAVNILRFSSKKAACLIKKVVESAIANAE-NNHGS
01aae DLDRLYIKKAVADDGPILKKWIPRAHGRATMVRKRLSHITIVLEEKPEGKEEE-------
04bb SEDMIFVKTVMVDDGRRRKKIWPRARGRADRLVNRNCHIFVEVDE---------------
05bs DANNLVISQAFVDEGPTLKRFRPRAMGRASQINKRTSHITIVVSEKKEG-----------
06cj EANEVIVKSCRVDAAAVLKRFRPRARGSASRIRKPTSHILVEVAKAEVKSEEKKTVAKKT
07cp KRENLSVTEVRVDAGPVYKRSKSKSRGGRSPILKRTSHLTVIVGEKER------------
08ct KRENLCVLEVRVDVGPMFKRMKSKSRGGRAPILKRTSHLTVIVGERGQ------------
09der LEDRLFVKEAYVDAGPTLKRLIPRARGSANIIKKRTSHITIIVAEKGNK-----------
10ec DIDDLKVTKIFVDEGPSMKRIMPRAKGRADRILKRTSHITVVVSDR--------------
11hi DIDDLKVAKIFVDEGPSMKRVMPRAKGRADRILKRTSHITVVVSDR--------------
12hp DAKSALIVSCRVDAGPVLRRSIPRAKGRATAIRKPTSHVFVEVAE--GK--EMK------
13mg SGDLLYVFECVANQGPSMKRTIARAKGSGSVLTKRSSNLVIKLSDNPNERKLLLTQQKEL
15mp NGDALYVFECVANQGPSMKRTIPRAKGSSNMITKRSSNLVVKLSDNPNERQELIKQQKAL
17mtu DPATLVVATVYADQGPTAKRIRPRAQGRAFRIRRRTSHITVVVESRPAKDQRSAKSSRAR
18nm DIDELKVVTIFVDKGPSLKRFQARAKGRGNRIEKQTCHINVTVGN---------------
19pae DVDDLKVSTVFVNEGRSLKRIMPRAKGRADRIVKRSCHITVKVADK--------------
21rp DIDRLIITKATVGKSVVMKRIMPRAKGRATRINKFFSNLYITVTEKEDN-----------
22syn EPADLVVSQAFADGGPSLRRFRPRAQGRAYQIRKPTCHITVAVAPALADN----------
23tm SVENLYVSECYVNDGPRMKRIWPRGRGRADIIQKRMSHITVVVRDRSREDEYRKALEELQ
24tp DEERLFVRDIQIDEGPRLKRLWCRGRGRGDVQLKRMCHITVVVEES-VR----------T
25vib DIDDLRVAKIFVDEGPVMKRIMPRAKGRADRILKRSSHITVVVADR--------------
26xyf NIDALKINTIIVDEGRMLKRFMARAKGRSSRIVKRSSHITVVVGPAK-------------
01aae ------------------------------------------------------------
04bb ---KKDIKG---------------------------------------------------
05bs ------------------------------------------------------------
06cj TTTKAPAKKTTSTKKATVKKES--------------------------------------
07cp ------------------------------------------------------------
08ct ------------------------------------------------------------
09der ------------------------------------------------------------
10ec ------------------------------------------------------------
11hi ------------------------------------------------------------
12hp -SSKSHKKNQAEGK----------------------------------------------
13mg --VKKRTMG-HKKEKAKQKQKQQ-------------------------------------
15mp --VKKRVEGQQKAKMARQKAVTSVVKAPSKTQGGVQK-----------------------
17mtu --RTEASKAASKVGATAPAKKAAAKAPAKKAPASSGVKKTPAKKAPAKKAPAKASETSAA
18nm ------------------------------------------------------------
19pae ------------------------------------------------------------
21rp ------------------------------------------------------------
22syn ------------------------------------------------------------
23tm --KKISSEE---------------------------------------------------
24tp ---KDGSKG---------------------------------------------------
25vib ------------------------------------------------------------
26xyf ------------------------------------------------------------
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01aae ---------------MAAAKIKKGDTVLVVRGKEKGKQGKVLKVYERVKRRDKQGNPVYV
04bb ----------------VKTKLKIGDSVKILSGKDRGRIGKIASINRKK------------
05bs ------------------MHVKKGDKVMVISGKDKGKQGTILAAFPKK------------
06cj --------------MAVKLKIKKGDSVKVITGDDKGKTGKVLAVYPKT------------
07cp ---------------MKKQNIRVGDKVFILAGNDKGKEGKVLSLTED-------------
08ct ---------------MKRRSVCVGDTVYVLAGNDKGKQGKVLRCLKD-------------
09der -----MPRPSAGSHHNDKLHFKKGDTVIVLSGKHKGQTGKVLLALPRD------------
10ec ----------------MAAKIRRDDEVIVLTGKDKGKRGKVKNVLSS-------------
11hi ----------------MPAKIRQNDEVIVLTGKDKGKRGKVTKVLPN-------------
12hp ----------------MKSEIKKNDIVKVIAGDDKGKVAKVLAVLPKT------------
13mg -----------------MQRIRKGDKVVVITGKNKGGSGIVLKVLTKQ------------
15mp -----------------MQRIKKGDKVVVITGKNKGGSGIVLKIMPAR------------
17mtu KGGSD-------------MKVHKGDTVLVISGKDKGAKGKVLQAYPDR------------
18nm -----------------MNKIIKGDRVVVIAGKDKGKQGQVVRVLG--------------
19pae -----------------MQKIRRDDEVIVIAGKDKGKRGKVLKVLAD-------------
21rp ---------------MIKLKVKKGDEVVIITGKYKGKKGKVLKVFPEE------------
22syn ------MTKTKPAPHRVKMHVKKGDTIQVISGKDKGKVGEVLRTIPSH------------
23tm ------------------MRIKKGDLVEVISGKDKGKRGKVLRVIPKE---NK-------
24tp --------------MGKTVKIRKDDMVLVIAGKDRGKRGAVLRVLRDV------------
25vib ----------------MAAKIRQNDEVIVLAGKDKGKKGKVTKVLAT-------------
26xyf ----------------MASRIKKGDQVIVIAGKDKGKQGEIIRIDG--------------
01aae RHFVIVEGVRLIKKHVKPIEGVR-----EGGIIETEGPIDISNVMLICPNCNKPTRVGFR
04bb -NKVIVESCNMVKKVIKARTPQE-----KGRIIDKEAAIDISNVMIFV--KGTSSRLGIR
05bs -DRVLVEGVNMVKKHSKPTQANP-----QGGISNQEAPIHVSNVMPLDPKTGEVTRVGYK
06cj -LKVVVEGCKIAKKAIKPSEKNP-----NGGFINKEMPMDISNVAKVQ--E---------
07cp --KVVVEGVNVRIKNIKRSQQNP-----KGKRISIEAPIHISNVRLTI--AGEPAKLSVK
08ct --KVVVEGINVRVKNIKRSQENP-----KGKRINIEAPLHISNVRLSI--DNQPARLFVK
09der -QKVVVEGVNVITKNVKPSMTNP-----QGGQEQRELALHASKVALVDPETGKATRVRKQ
10ec -GKVIVEGINLVKKHQKPVPALN----QPGGIVEKEAAIQVSNVAIFNAATGKADRVGFR
11hi -GKVFVEGINIITKHEKPVPALG----KAGGLVKKEAAIDASNVAIFNPKTNKADRVGFR
12hp -SQVVVEGCKVVKKAIKPTDDNP-----KGGFIHKEKPMHISNVKKA-------------
13mg -NKAIVEGINKVTVHKK-EQVNKRS-KQ-TNPTTKEAPLPLNKLALFDQKAKQQTIGKIK
15mp -QQAIVEGLNKVTRHKKKDQTTKRAAKQSTGKVQQEAPIFLSKLALFDQKAKQQTIGKIK
17mtu -NRVLVEGVNRIKKHTAISTTQRGA--RSGGIVTQEAPIHVSNVMVVDS-DGKPTRIGYR
18nm -DKVVVEGVNVVKRHQKPNPMRG----IEGGIITKEMPLDISNIAILNPETNKADRVGIK
19pae -DRLVVGGVNLIKRHTKPNPMLG----QQGGIVEKEAPLHVSNVAIFNTETSKADRVGFK
21rp -NTVVVSGVNLVKKHTKPNKMS------EGGIITQESPIHISNIAHIDPKTGNPTKVAFK
22syn -SQVVVKGVNIRTKHVKPRQEGE-----SGQISSYEAPIHSSKVMLYSTKEKIASRICYT
23tm ---VIVENVNMVKRHQRPVPQLR-----EGGIIEREAPIYASKVMVVCPACDKRTRVGYR
24tp -DRVLVQGLNMRKKTIRRKSAQD-----EGGIMEVEAPIHISNVMIMG--KKGPTRVGYR
25vib -GKVIVEGINLVKKHQKPVPAMG----VQGGIVEQEAAIDVSNIAIFNAKTGKADRIGFR
26xyf -HRVVVSNVNIVKRHTKPNPQRS----ISGGLIDREAPIHVSNIQVLNPMTGKGDRVGFK
01aae IVEEGNVRRKYRYCKKCNENIDLVSEKVIKGG--MPLGLIGEKVGMTRVLLK-DGTAIPV
04bb FENNE----KIRYLKKNGQRI--------------MLGLIGKKVGMTQIFQ-KNGIVVPV
05bs VED-G---KKVRVAKKSGQVLDK-----------MTKGILGRKIGMTQVF-AENGDLIPV
06cj ------------------------------------MEYIVEKIGMSRTIT---NPSIAV
07cp VTEQG---RELWQRRPDGTSQLYRLVRGKKG-MRSHISVMGKKEGMIHIFD-KDGSLVAC
08ct VREKG---RELWNKHSDGSSSLYRSVRERKG-MRSQLSLIGKKEGMMHVFD-KNGNLVAC
09der IVD-G---KKVRVAVASGKTID-------------MKGILGTKIGMTQIWK--NDRAIPV
10ec FEDGK----KVRFFKSNSETIK-------------MIGLVGKKVGMTRIFT-EDGVSIPV
11hi FEDGK----KVRFFKSNNEII--------------MIGLVGRKVGMTRIFN-EDGVSVPV
12hp ------------------------------------MEFLVQKIGMSRTID---ANSTPV
13mg YQIDPKTKQKTRVFKKTNNAI------------MDVRGIFGVKVGMSQIFT-EQNECLPI
15mp YVMDPKTNKKTRVFKKSNNTL------------MEIRGIFGVKVGMSQVFT-TNNERLPI
17mtu VDEETG--KRVRISKRNGKDI------------MARKGILGTKLGMTQVFDE-SNRVVPV
18nm LIENEGKVKRVRFFKSNGSIIGA-----------MTLGLVGRKVGMTRVFD-EQGVSVPV
19pae VEDGK----KIRVFKSTQKPVQA-----------MTIGVVGRKCGMTRIFT-EEGVSIPV
21rp FLEDG---SKVRVAKKSGEIIGKVGNNVKV----MRTGIIAQKVGMTSVFN-DKGERISL
22syn VTDDG---RKVRMLKKTGEIID------------VSIGILGTKLGMTQIFDQESGISIPV
23tm FTEDG---KKVRYCKKCGEIIDKD----------MKM-IIGRKIGMTRVFVG-N-DSVPV
24tp -MENG---KKVRVCRKTGEVL--------------MVGLIGQKVGMTQIFD-ARGCVTPV
25vib FEDGK----KVRFFKSNNEIVSN------------MIGLIGRKVGMTRVFT-EDGVSIPV
26xyf ILDDG---CKLRIFRSTGEVIGA-------------MGFVGRKAGMSRVFL-EDGCSIPV
01aae TVIKFPVNYVVQVKSQNTKDGYNALQIGAYEAKEK------HLTKPLIGHFKK-HGVPLL
04bb TVIEFQPNYIIGKKTVD-RDGYSALIAGSVDLKS------SKVSKPIKGQYKSLKDIEPK
05bs TVIEAAPNVVLQKKTAE-NDGYEAIQLGFDDKREK------LSNKPEKGHVAK-AETAPK
06cj TLLRVVNAKVCEVEGGK-------ALVAYPKGKAS--------NKCVAGQQKKYNLSAEY
07cp SVIRVEPNVVTQIKTKE-SDGYFSLQIGAEEMNAPAHTITKRVSKPKLGHLRK-AGGRVF
08ct SVISVDANVVAQLKTAS-SDGYNAVQMGADVVQAPEKTIEKRFSKALLGHFKK-SGGRVC
09der TVVLAGPCPIVQRKTAQ-TDGYEAVQIGYAPKAER------KVNKPMQGHFAK-AGVAPT
10ec TVIEVEANRVTQVKDLA-NDGYRAIQVTTGAKKAN------RVTKPEAGHFAK-AGVEAG
11hi TVIEIEANRVTQVKTLE-NDGYTAVQVTTGSKKAN------RVTKPEAGHFVK-AGVEAG
12hp TLLKVLQAKVCQLENGK-------ALVAYAMHKKH--------NKAIEGQQKKYQLSKEF
13mg TIVYCEANQVAGIKTIA-KDNYNATLLSFQTVDEK------QLNKPKQGFFSK-LKLEPH
15mp TVIYCEPNQVAGVKTEA-KDKYSATLLSFDTVENK------KLNKPQQGFFEK-NNLKPT
17mtu TVVKAGPNVVTRIRTPE-RDGYSAVQLAYGEISPR------KVNKPLTGQYTA-AGVNPR
18nm TVLDMSANRVTQVKSKD-TDGYTAVQVTFGQKKAN------RVNKAEAGHFAK-AGVEAG
19pae TVIEVEPNRVTQFKTEE-TDGYRAVQVTAGERRAS------RVTKAQAGHFAK-ANVAAG
21rp TLVKVDDCQVVGHKTLA-KHGYNALVIGVKDQKIS------KVTKPMKQVFAN-AKIAPK
22syn TVVQAGPCPVTQVKTQD-TDGYNAIQVGFLPVKEK------ALSKPELGHLKK-SNTDPM
23tm TVIKAGPCVVVQKKTVE-KDGYNAVQLGFEKAKK--------VNKPLAGHFKK-FGVEPM
24tp TVIRVEHNVVVGLKDVE-RFGYSAVILGTGCMKK------SRISKPYAGQFA--ERIPPV
25vib TVVEVEANRVSQVKTLE-TDGYAAIQVTTGSKKAN------RVTKPEAGHFAK-AGVEAG
26xyf TLIEATANRVVQIKTSD-VDGYDAVQVTVGSRRSV------LVNKPESGHFAK-AKVEAG
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01aae RRLWEFRVDNPEE---FQSGQQLKVEDVFKPGDLVDVWGISKGRGFAGAMKRWDFAGFPK
04bb RYVIELKGLDG-----YDAGDEIKVD-VFKSVKYVDVTGTTKGKGFQGAMKRHNFSGGPS
05bs RFVKELRGVEMDA---YEVGQEVKVE-IFSAGEIVDVTGVSKGKGFQGAIKRHGQSRGPM
06cj NRFATLEVAN------TEAGDLDETP--LNEAKILKVSFNTKGRGYSGVMKRHNFAGGPA
07cp RFLKEVRGSEEALNG-VSLGDAFGLE-VFEDVSSVDVRGISKGKGFQGVMKKFGFRGGPG
08ct RVLKEVVVSEEAVQS-VSLGDEFGLE-IFDGVSNVDICGISKGKGFQGVMKKFGFRGGPK
09der RILREFRGFAPD-------GDSVNVD-IFAEGEKIDATGTSKGKGTQGVMKRWNFAGGPA
10ec RGLWEFRL--AEGEE-FTVGQSISVE-LFADVKKVDVTGTSKGKGFAGTVKRWNFRTQDA
11hi RGLWEFR---TEGEE-FTLGQEINVD-IFADVKKVDVTGTSKGKGFQGGVKRWNFRTQDA
12hp NHFATLKASQQ-----KELGDLDLSA--LETLKRVKASFKTKGRGFAGVMKRWNFQGGPA
13mg KYLREIRKMQG-----FELGKKITPQELFKIGEYVDVTSLTKGRGFTGAIKR-NFKIGPL
15mp KHLQEIRNMTG-----FEMGQQITPQNLFQVGEYVDVSAISKGRGFTGAIKRWNFKIGPL
17mtu RYLAELRLDDSDAATEYQVGQELTAE-IFADGSYVDVTGTSKGKGFAGTMKRHGFRGQGA
18nm RGLIEFALTEEKLAE-LKAGDEITVS-MFEVGQLVDVTGTSKGKGFSGTIKRHNFGAQRT
19pae RGVWEFR---LGEEQ-YAAGDQITVD-LFQAGQMVDVTGESKGKGFAGTIKRWNFRGQDN
21rp TKLKEFRISEDN---FIDIASILEVD-HFRVGQFVDITATTIGKGFAGSMKRHNFRGLEA
22syn RHLKEYRLTDAPN---LQPGDAVTAD-IFQAGDLVDVAGQSMGRGFAGYQKRHNFRRGNM
23tm KILREFRVENPDE---YEPGQVIKVD-VFEKGEYVDVTGWTKGRGFAGAMKRWGFSGGPK
24tp RVMREFRGFTLD----VSVGQVLDVR-VLESVRYLDVCALSKGKGFQGVVKRWGFSGGRS
25vib RGLWEFRL--ENGEE-FAVGSELTVE-LFNEVKKVDVTGTSKGKGFQGAVKRWNFRTQDM
26xyf RGLWEFRVEKTQLGS-YSVGSEVGLS-IFAVGQKVDIQGITKGKGFQGTIKRHNFRMGDA
01aae SHGHR-YHRAVGAIGQR---TDPGRVWKGKRMPGHYGAKPVRVQGLFVVDVLPEENAILV
04bb SHGSK-FHRHLGGTGQA---TTPARTFKGTKMAGRMGGNQQTIQNLEVVLIDEEKRALLV
05bs SHGSR-YHRRPGSMGP----VDPNRVFKGKLLPGRMGGEQITVQNLEIVKVDAERNLLLI
06cj SHGSR-FHRRHGSIGNR---EWPGRVQPGMKMAGHYGNTKVTIKN-EVVSYDAENKILVV
07cp SHGSG-FHRHAGSIGMR---STPGRCFPGSKRPSHMGAENVTVKNLEVIKVDLEKKVLLV
08ct SHGSG-FHRHAGSTGMR---STPGRCFPGSKRPSHMGCDRVTVKNLEVVKVDLDRKVMLV
09der SHGSKKWHRRPGSIGQR---KTPGRVYKGKRMAGHMGMERVTVQNLEVVEIRAGENLILV
10ec THGNSLSHRVPGSIGQN---QTPGKVFKGKKMAGQMGNERVTVQSLDVVRVDAERNLLLV
11hi THGNSLSHRVLGSIGQN---QTPGRVFKGKKMAGHLGAERVTVQSLEVVRVDAERKLLLV
12hp AHGSR-FHRRPGSIGNR---EWPGRVQKGRKMAGHYGNELVTCQN-EVLSFDKESMVLVL
13mg GHGAGYPHRFQGSVQAGRGGSSAQRVFKGKKMSGHYGHEQVTIQNLFIVGFDEINKLVLV
15mp GHGAGYPHRFQGSVQAGRGGASAQRVFKGKKMSGHYGHEKVTVQNLRIVGFDEANMLVLV
17mtu SHGAQAVHRRPGSIGGC---ATPARVFKGTRMAGRMGNDRVTVLNLLVHKVDAENGVLLI
18nm SHGNSRSHRVPGSIGMA---QDPGRVFPGKRMAGQYGNTKATVQKLEVVRVDAERQLLLV
19pae THGNSVSHRVPGSIGQC---QTPGRVFKGKKMSGHLGAERVTVQSLEIVRVDAERNLLLV
21rp SHGVSISHRSHGSTGQR---QDPGKVFKGKKMAGHMGCNKVTIQNLKIFAVDTNRKLIMI
22syn THGSK-NHRLPGSTGAG---TTPGRVYPGKRMAGQYGASQVTVRRLTVVRVDAERNLLII
23tm SHGSK-FHRELGSVGQH---TEPAKIWKGKKMPGRYGNERVTVRNLQVVDIDPENDLLVV
24tp SHGSK-FHREAGSTGQC---TSPGRTFKNVKMPGRMGAERVTVQNLRIERIDVGLGVVMV
25vib THGNSLSHRAPGSIGQC---QTPGRVFKGKKMAGHMGAERVTTQNLEIVRVDAERNLLLI
26xyf THGNSLSHRAPGSLGQR---QTPGRVFPGKKMSGHMGAVRQSVQNLEVVKIDVERCLIAV
01aae KGSVPGHNKGIVVVEQSTIAYRKSQKLKQKRYQFIIENLAKEESQEVAES----------
04bb KGAVPGAKGSFVVVKKSKK-----------------------------------------
05bs KGNVPGAKKSLITVKSAVKSK---------------------------------------
06cj KGAVPGYNGAMGKIRIAK------------------------------------------
07cp KGAIPGARGSIVIVKHSSRT----------------------------------------
08ct KGAIPGFKGSVVVVKRSCGVEG--------------------------------------
09der KGAIPGANGGLVVLRSAAKASAAKGGK---------------------------------
10ec KGAVPGATGSDLIVKPAVKA----------------------------------------
11hi KGSVPGAINGDVIVKPAVKA----------------------------------------
12hp KGSVAGFSGAYGRIRAV-------------------------------------------
13mg SGAIAGPEGGIVLIKTAKKKTGKIKDIKLAVQTVKAPQLKAPKKQK--------------
15mp SGAIAGPEGGVVLIRTAKKKPGVVKPIELAVQTEKAPEAKPAKLSKKKQAKELAKAQAAN
17mtu KGAVPGRTGGLVMVRSAIK----RGEK---------------------------------
18nm KGAVPGAVNSDVVVRPSVKVGA--------------------------------------
19pae KGAVPGATGGDVIVRPAAKARG--------------------------------------
21rp QGSIPGHKNSYLLVKDAIKKAAITIA----------------------------------
22syn KGALPGKPGTLLNITPAKTVG--RG-----------------------------------
23tm KGGVPGARGGLVLIRSAKAPKK--------------------------------------
24tp RGAVPGRNKATVFLRTAVKRER--------------------------------------
25vib KGAVPGATGGNVIVKPAVKA----------------------------------------
26xyf RGAIPGASGGDVLIRSASKI----------------------------------------
01aae ----------------------------------------------------MKIGDVEV
04bb ------------------------------------------MERKVFSKDGKEIGTINL
05bs -----------------------------------------MPKVALYNQNGSTAGDIEL
06cj -----------------------------------------MSKVVVLNDKLEKAGELDL
07cp -----------------------------------------MVLLSKFDFSGNKIGEVEV
08ct -----------------------------------------MVLLSKFDFSGKESGKFEL
09der -----------------------------------------MAQINVIGQNGGR--TIEL
10ec ------------------------------------------MELVLKDAQS----ALTV
11hi ------------------------------------------MELQVVGAN-----ALTV
12hp -----------------------------------------MSKAIVLDSHLKEKGSVEL
13mg -----TKVETNQVNPKIEEEKTK------------------MAKLKVIQFDGSFKGEIQP
15mp QQTVEAKVDTPVVEPKPTEVKKAAPVVEKKGEDK-------MAKLKLIKIDGSFETEPVK
17mtu ----------------------------------MAAQEQKTLKIDVKTPAGKVDGAIEL
18nm ------------------------------------------MELKVIDAKGQVSGSLSV
19pae ------------------------------------------MQLNVNGAQ-----AIEV
21rp ------------------------------------------MKTKILSLANEEVGEITL
22syn -----------------------------------------MVDCIVKNWQGEEVGNASL
23tm -----------------------------------------MAQVDLLNVKGEKVGTLEI
24tp ------------------------------------------VEKTVYSVEGVALRSVEL
25vib ------------------------------------------MELMVKGAN-----ALTV
26xyf ------------------------------------------MDLTIVGSDN----TLPV
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01aae RD-DVFNVKVKK-HVLWEVVKWQLAKRRQGTHSTKTRGEVAYSGRKILPQKGTGNARHGE
04bb DD-RVFNIEISH-GSIYNAIKNELSNLRVGTSSTKTRSEVRGSSKKPWKQKGTGRARVGT
05bs NA-SVFGIEPNE-SVVFDAILMQRASLRQGTHKVKNRSEVRGGGRKPWRQKGTGRARQGS
06cj PS--KY-AEVNP-HNLYLYVKSYLASLRANTAHTKGRSDVSGGGKKPWRQKGRGGARAGS
07cp AD-SLFADEGDGLQLIKDYIVAIRANKRQWSACTRNRSEVSHSTKKPFKQKGTGNARQGC
08ct PD-AFFTEGKE--QSVKDYLVAIQANKRQWSACTRGRSEVSHSTKKPFRQKGTGNARQGC
09der PL---P--EVNS-GVLHEVVTWQLASRRRGTASTRTRAQVSKTGRKMYGQKGTGNARHGD
10ec SE-TTFGRDFNE-ALVHQVVVAYAAGARQGTRAQKTRAEVTGSGKKPWRQKGTGRARSGS
11hi SE-TTFGREFNE-ALIHQVVVAYAAGARQGTRAQKTRAEVSGSGKKPWRQKGTGRARAGD
12hp PK--RY-ESINS-HNLYLYVKHYLSSARANTAKSKNRAEVSGGGRKPWAQKGGGRARAGS
13mg AN-HLLLKKAVI-QPVFDAILLEQAACRQGTHSTLTKGEVSGGGKKPYKQKHTGKARQGS
15mp LSPGLIAKELKQ-QPVFDAVLVEQASWRQGTHSILTKGEVRGGGKKPYKQKHTGKARQGS
17mtu PA-ELFDVPANI-ALMHQVVTAQRAAARQGTHSTKTRGEVSGGGRKPYRQKGTGRARQGS
18nm SD-ALFAREYNE-ALVHQLVNAYLANARSGNRAQKTRAEVKHSTKKPWRQKGTGRARSGM
19pae SE-RTFGGEFNE-TLVHQAVVAYMAGGRQGSKAQKTRSEVSGGGKKPWRQKGTGRARAGT
21rp NK-DIFAVEFIRDDIIKQVIDWQRAKAMFGNHKTKTVSEVSGTTKKPFKQKGTGNARQGS
22syn TL-RVAKEENAA-HIVHRALVRQQNNARQGNASAKTRAEVRGGGRKPWKQKGTGRARAGS
23tm SD-FVFNIDPNY-DVMWRYVDMQLSNRRAGTASTKTRGEVSGGGRKPWPQKHTGRASHGS
24tp DE-SVFGLSVNR-GVIYYAINSELSNKRLGTACTKGRSEVHGSNTKPYKQKGTGRARRGD
25vib SE-TTFGREFNE-ALVHQVVVAYAAGARQGTRAQKTRSEVSGGGAKPWRQKGTGRARAGT
26xyf SD-VVFGREFSE-ALVHQIVVAYRNTARSGTKAQKSRSQVSGTTKKSKKQKGGG-ARHGA
01aae RGVNIFVGGGVAHGPKP-RDYEYPLPKRVRKLGLKMALSDKARN-NAIIFVDNIDLGK--
04bb KRNPVWIGGGIALGPKP-RDYSYRLPKKVKKLAFKSVLSLRAADENSFKVIENF--NVE-
05bs IRSPQWRGGGVVFGPTP-RSYSYKLPKKVRRLAIKSVLSSKVID-NNIIVLEDL--TLD-
06cj TRTNVWVGGAVAFGPTNERNYFQKVNKKQKRLALERALADKAAK-GVLFTADSLAIE---
07cp LASPQFRGGGIVFGPKPKFNQHVRINRKERKAAIRLLLAQKIQT-NKLTVVDDTVFVDAL
08ct LAAPQFRGGGIVFGPKPKFDQHIRINKKERRAAIRLLLAQKIQT-GKLIVAENSVFVSSL
09der RSVPTFVGGGVAFGPKP-RSYDYTLPRQVRQLGLAMAIASRQEG-GKLVAVDGFDIA---
10ec IKSPIWRSGGVTFAARP-QDHSQKVNKKMYRGALKSILSELVRQ-DRLIVVEKF--SVE-
11hi IKSPIWRSGGTTFAAKP-QDHSQKVNKKMYRGAIKSILSELVRQ-DRLVVVEKF--ELD-
12hp ITSPVFVGGGVSHGATNNRNYNLKINKKQKRLALEYALEEKAQA-NKLFVVEKIAIKGVV
13mg IRNPHYVGGGVVFGPKPNRNYKLKLNKKAYQLALTSAFAQKLNN-NQVIVAEAKLFEQ--
15mp TRNPHFVGGGIVFGPKPNRNYSLKLNKKAHTAALHTVWSEKLAS-DNTHLVDQNLFNK--
17mtu TRAPQFTGGGVVHGPKP-RDYSQRTPKKMIAAALRGALSDRARN-GRIHAITELVEGQ--
18nm TSSPLWRKGGRAFPNKPDENFTQKVNRKMYRAGMATILSQLTRD-ERLFAIEAL--TAE-
19pae IRSPIWRGGGTTFAAKP-RSHEQKLNKKMYRAALRSILAELVRL-DRLVVVADF--AVD-
21rp LRSVQMRGGGISHGPKV-RSHAIKLPKKVRKLGLIHALSEKYAE-EKLLIIDSL--KLD-
22syn IRSPLWRGGGVIFGPKP-RDYSQKMNRKERRLALRTAIASRA---DNMVVVEAFGDQFS-
23tm IRSPIWRHGGVVHGPKP-RDWSKKLNKKMKKLALRSALSVKYRE-NKLLVLDHL--KLE-
24tp KKSPLLVGGGTIFGPKP-RDFHYALPKKVKRLAMKSLLSLKAQG-DALTVIEDF--TVE-
25vib IRSPIWRTGGVTFAAKP-QDHSQKVNKKMYRGAMKSILSELVRQ-ERLIVVENF--SVE-
26xyf LTAPIFVGGGVAFAAKP-RSFSQKVNRKQYRSAICSIFSELNRQ-GRLKVVDAF--DVE-
01aae -KPK----TKKAIEFLKNLGVE-KEKVLVVIPE-KADV----LYKSFRNLPNVRVLLPE-
04bb -SGK----TKDLALIIKNFASF-NGKVVILLGN-DDQM----IKRAGKNIRDLKILSFD-
05bs -TAK----TKEMAAILKGLSV--EKKALIVTAD-ANEA----VALSARNIPGVTVVEAN-
06cj -SGK----TKDANAVIKKLGVK---DALIVKDL-LDEK----TLLAYRNLANCYVVDVT-
07cp TAPK----TQSALRFLKDCNVE-CRSILFIDHL-DHVEKNENLRLSLRNLTAVKGFVYG-
08ct DAPK----TKEALRFLKECNVE-CRGVLFVDGL-AHVGSNENLRLSVRNLSAVRGFTYG-
09der -DAK----TKNFISWAKQNGLDGTEKVLLVT---DDEN----TRRAARNVSWVSVLPVA-
10ec -APK----TKLLAQKLKDMALE---DVLIITGE-LDEN----LFLAARNLHKVDVRDAT-
11hi -APK----TKVLVQKLKDLAVE---DALIITAS-LDEN----LFLAARNLYKVDVRDVQ-
12hp EDNKRKHLTKEANQMFQALEQR---DTLFVCMN-MDEY----TELAFSNLKKCLIVDVS-
13mg TNAK----TKKMLTFLKNAKLT-EQKLLFV--I-DTISKP--LLLSTNNLKQIV-VKQF-
15mp TEGK----TKVMMQFLKSAKLL-DKNVLFV--V-NTLNTN--LEQSTSNIKNVQ-VKHL-
17mtu -NPS----TKSARAFLASLTER--KQVLVVIGR-SDEAG---AK-SVRNLPGVHILAPD-
18nm -TPK----TKVFAEQVKNLGLE---QVLFVTKQ-LDEN----VYLASRNLPNVLVLEAQ-
19pae -APK----TKGLVAKLDTLGLK---DVLIVTDG-VDEN----LYLAARNLAHVDVRDVQ-
21rp -KPK----TSILVNLLSKFQGQ---SFFVIDGNKVDIN----FSLATKNIYNTLIVPQI-
22syn -QPK----TKELATALTRWGAKPEKRVLLILDE-IPEN----VFLSGRNIPYLKILRAD-
23tm -RPK----TKSLKEILQNLQLS-DKKTLMVLPW-KEEGYM-NVKLSGRNLPDVKVIIADN
24tp -SGK----TRDLIQVLRHFAQR-E-RTVFILQN-DDAL----LKRAGRNIPTLSFLSYN-
25vib -APK----TKALVAKLKELELN---DVLIVTGE-VDEN----LFLAARNLYKVDVRDVT-
26xyf -VSK----TKVFAEKIKSLEVVGS-RLLIVSDG-ISEC----LSLSSRNLPCVDVRSVQ-
01aae --------------GLNVYDVLWANKLVIQKDCLDRIYKKVEA-----------------
04bb --------------KLRVVDLFYAKNLIALESAVNKLNEFYIK-----------------
05bs --------------GINVLDVVNHEKLLITKAAVEKVEEVLA------------------
06cj --------------EVNAYLVSVFNAVIMEKSVLESITKEG-------------------
07cp -------------ININGYDLASAHNIVISKKALQELVERLVSETKD-------------
08ct -------------ENISGYDIAAARNIVVSEKALELLVESLVSTTKD-------------
09der --------------GVNVYDILRHDRLVIDAAALEIVEEEAGEEQQ--------------
10ec --------------GIDPVSLIAFDKVVMTADAVKQVEEMLA------------------
11hi --------------GIDPVSLIAFDKVIVTVDAVKQIEEILA------------------
12hp --------------ELNAYLLAAFSSVVMEEAAFQHVVQDKTEE----------------
13mg -------------NKVSVRDLLLAKTIIIEKAAFTKLEERLK------------------
15mp -------------DKVSVRDLMLANALLVEKEVLKALEGKFK------------------
17mtu --------------QLNTYDVLRADDVVFSVEALNAYIAANTTTSEEVSA----------
18nm --------------QVDPYSLLRYKKVIITKDAVAQLEEQWV------------------
19pae --------------GSDPVSLIAYDKVLVTVSAVKKFEELLG------------------
21rp --------------GANVYDIIRHEYVLLSQEAVSFLEERLR------------------
22syn --------------NLNIYDVLVADTIVATATALEKIQEVYGE---------VLEFPSSI
23tm PNNSKNGEKAVRIDGLNVFDMLKYDYLVLTRDMVSKIEEVLGNEAGKALTA---------
24tp --------------RLRAHDLFYGRKVLVLETAVHKIADFYRSKDAAQDGTY--------
25vib --------------GIDPVSLIAFDKVLMTAAAVKQVEEMLA------------------
26xyf --------------ALDPVALVGSDVVVLTVGAVKKIEEWLV------------------
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01aae -----MSATETKYVPRLYKKYKEEVVPILQKKFNYKSPMQIPRLQKIVVNMGVGEAVQDI
04bb ----------MNYVPELKKYYKDSVIKELVKEFEYKSIMQVPKLEKIVISVGVGEAVRNK
05bs -------------MNRLKEKYNKEIAPALMTKFNYDSVMQVPKIEKIVINMGVGDAVQNA
06cj -------------MMRLKEKYNQSIKPALVKEFDIKNPMLIPVIEKVVISVGAGELAKDQ
07cp -------------MSRLKKFYTEEIRKSLFEKFGYANKMQIPVLKKIVLSMGLAEAAKDK
08ct -------------MSRLKKLYTEEIRKTLQDKFQYENVMQIPVLKKIVISMGLAEAAKDK
09der -------------MQQLKTKYNDQVRPALMQQFGYSSVMAVPRIEKIVVNEGLGSSKEDS
10ec -------------MAKLHDYYKDEVVKKLMTEFNYNSVMQVPRVEKITLNMGVGEAIADK
11hi -------------MAKLHDYYRDQVVSELKNKFGYKSVMQVPRIEKITLNMGVGEALTDK
12hp -------------MFGLKQFYQSEVRTKLAQELDIKNPMLLPKLEKIVISVGAGAHAKDM
13mg -------------MNNLEKTYKTELVNQLQQQLGFSSIMQVPKLTKIVVNMGVGDAIRDN
15mp -------------MNNLKAHYQKTIAKELQKSFAFSSIMQVPRLEKIVINMGVGDAIRDS
17mtu ------MTTAQKVQPRLKERYRSEIRDALRKQFGYGNVMQIPTVTKVVVNMGVGEAARDA
18nm -------------MARLREFYKETVVPELVKQFGYKSVMEVPRIEKITLNMGVGEAVADK
19pae -------------MARLKEIYRKEIAPKLKEELQLANVMEVPRVTKITLNMGLGEAVGDK
21rp -------------MLRFKELYKQKIIESLKKEFSFKNKHEIPKIKKIVINMGVGEAIADS
22syn YSLTKPRDPVNTMTQRLKTLYQETILPKLQEEFGYKNIHQVPKLTKVTVNRGLGEASQNA
23tm ---------MRYEYVPLKDQYEKEIVPALMKELNYKNIHQVPKLVKIVINMGIGEGSRNY
24tp -------MTDHSCIPELKVRYVQQIVPDMMRDFGYSTVMQVPKLLKIVLSMGLGEALANR
25vib -------------MAKLHDYYKSSVVAELTKQFSYTSVMQVPRIEKITLNMGVGEAINDK
26xyf -------------MTRLENMYKKEVVPALIKRFGYSNPMAVPRLVKITLNMGVGEAATNK
01aae RQLERAVEDLRAITGQQPVITRARKSEAGFKLRKGMPIGCKVTLRKERMWDFLDKLISVA
04bb KLLDSAVLELAQITGQKAVKTKAKKAIAGFKIRQGQEIGAKVTLRGNAMYEFLYKLIHLA
05bs KAIDSAVEELTFIAGQKPVVTRAKKSIAGFRLREGMPIGAKVTLRGERMYDFLDKLISVS
06cj KVLQNVADTISLIAGQKAVITKAKKSVAGFKVREGFPVGVMVTLRKENMYAFLDKLISIA
07cp NLFQAHLEELTMISGQKPLVTKARNSIAGFKLREGQGIGAKVTLRGIRMYDFMDRFCNIV
08ct NLFQAHLEELAVISSQKPLVTRARNSIAGFKLREGQGIGAKVTLRGIRMYDFMDRFCNIV
09der KAIDKAAKELALITLQKPIITKAKKSISNFKLRQGMPVGIKVTLRGERMYVFLEKLINIG
10ec KLLDNAAADLAAISGQKPLITKARKSVAGFKIRQGYPIGCKVTLRGERMWEFFERLITIA
11hi KLLDNAVADLAAISGQKPLVTKARKSVAGFKIRQGYPIGCKVTLRGERMWEFFERLITIA
12hp KIMQNIAQTISLIAGQKAVITKAKKSVAGFKIREGMAVGAKVTLRNKRMYNFLEKLIVIS
13mg KFLESALNELHLITGQKPVATKAKNAISTYKLRAGQLIGCKVTLRNKKMWSFLEKLIYIA
15mp KFLESALNELHLISGQKPVATKAKNAISTYKLRAGQLIGCKVTLRGERMWAFLEKLIYVA
17mtu KLINGAVNDLALITGQKPEVRRARKSIAQFKLREGMPVGVRVTLRGDRMWEFLDRLTSIA
18nm KVMEHAVSDLEKIAGQKPVVTVARKSIAGFKIRDNYPVGCKVTLRRDQMFEFLDRLITIA
19pae KIIENAVADLEKITGQKPVVTYARKSIAGFKIREGWPIGVKVTLRSDRMYEFLDRLLSIS
21rp KVINNALNDLTLISGQKPVVTLARKSIATFKLRENMKIGCKVTLRKDRMYDFLERLVIVA
22syn KALESSLTELATITGQKPVVTRARKAIAGFKIREGMPVGVMVTLRSERMYAFLDRLINLA
23tm DLIERHANELAKITGQKPIVTRARKSISNFKIRKGMPIGLKVTLRGARMYSFLYKLINIV
24tp KLLDASVADLGVISGQHAVKTRARKSIANFKLREGNEIGVMVTLRRSRMYEFLHRLINVA
25vib KLLENAASDMAIISGQKPLITKARKSVAGFKIREGYPIGCKVTLRGERMWDFLERLISIA
26xyf KVLENAVADMAKISGQRPIVTKSRISVASFKIRNGWPIGCKTTLRRSKMYEFLDRLINIS
01aae LPRVKDFKGLSPRSFDGRGNYAFGIAEQIVFPEIDYDKVDRIRGMDIIINTTAETDEEAF
04bb LPRVKDFRGINGDAFDGNGNYSFGITEQIIFSEIDYDKIERISGLNITIVTTASNDKESK
05bs LPRVRDFRGVSKKSFDGRGNYTLGIKEQLIFPEIDYDKVTKVRGMDIVIVTTANTDEEAR
06cj LPRVKDFRGLSRDGFDGRGNYNFGLDEQLMFPEVEYDKILRTHGMNISIVTTAQNDKQAQ
07cp SPRIRDFRGFSNK-GDGRGCYSVGLDDQQIFPEINLDRVKRTQGLNITWVTTAQTDDECT
08ct SPRIRDFRGFSCK-GDGRGCYSFGLDDQQIFPEVDLDRVKRSQGMNITWVTTAQTDAECL
09der LPRIRDFRGINPNAFDGRGNYNLGIKEQLIFPEITYDMVDKTRGMDITIVTTAKTDEEAR
10ec VPRIRDFRGLSAKSFDGRGNYSMGVREQIIFPEIDYDKVDRVRGLDITITTTAKSDEEGR
11hi VPRIRDFRGLSAKSFDGRGNYSMGVREQIIFPEIDYDKVDRVRGLDITITTTAKNDEEGQ
12hp LPRVKDFRGISRNGFDGCGNYTFGINEQLIFPEVVYDDIMVSHGMNITMVTSTDNDKEAF
13mg LPRVRDFRGLSLRSFDGKGNYTIGIKEQIIFPEIVYDDIKRIRGFDITIVTSTNKDSEAL
15mp LPRVRDFRGLSLKSFDGRGNYTIGIKEQIIFPEIVYDDIKRIRGFDVTLVTSTNKDSEAL
17mtu LPRIRDFRGLSPKQFDGVGNYTFGLAEQAVFHEVDVDKIDRVRGMDINVVTSAATDDEGR
18nm LPRVRDFRGVSGKSFDGRGNYNMGVREQIIFPEIEYDKIDALRGLNITITTTAKTDEEAK
19pae LPRVRDFRGLNAKSFDGRGNYSMGVKEQIIFPEIDYDKIDALRGLDITLTTTARTDDEGR
21rp LPRVKEFRGFSYKSFDGKGNFTFGLKEQIVFPEINYDKIDTIRGMDITIVTSAKTDQESK
22syn LPRIRDFRGISPNSFDGRGNYSLGIREQLIFPEIDYDTIDQIRGMDVSIITSAQTDEEGR
23tm LPKVRDFRGLDPNSFDGRGNYSFGLSEQLVFPELDPDEVRRIQGMDITIVTTAKTDQEVR
24tp LPRVKDFRGVSPXGFDGHGNYSMGITEQIIFPEIDFDKIERISGLNVNVVTSAQTDQEAR
25vib LPRVRDFRGVNGKSFDGRGNYSMGVREQIIFPEIDYDKVDRVRGLDITITTTAGTDEEGR
26xyf LPCVRDFRGIPPRSFDGRGNFNMGVKEQVVFPEIDFDAVDAIRGMDIAITTTANSDAEAK
01aae WLLSLLGLPIRSM----------------------------MSRLAKKPIPY-PENVKVN
04bb ALLLKFGMPFSN-----------------------------MSRIGRLPIKI-PDAVKVD
05bs ELLTQVGMPFQK-----------------------------MSRVGKKLLEI-PSDVTVT
06cj KLLELIGVPFTKGK---------------------------MSRIGKQPIAI-PAGVEVK
07cp TLLELMGLRFKKAQ---------------------------MSRKAREPILL-PQGVEVS
08ct TLLECMGLRFKKAQ---------------------------MSRKARDPIVL-PQGVEVS
09der ALLQSMGLPFRKQ-MPQRRRLHHLDLTSAPPRPDLRNKEDNMSRIGKQPIAV-PSGVTVN
10ec ALLAAFDFPFRK-----------------------------MSRVAKAPVVV-PAGVDVK
11hi ALLAAFNFPFRK-----------------------------MSRVAKAPVNI-PAGVEVK
12hp KLLELLGLPFAKVR---------------------------MSRIGKRIIEI-PSSVQAS
13mg ALLRALKMPFVKE----------------------------MSKIGNRSIKIDPSKVSLM
15mp ALLRALNLPLVKG----------------------------MSKIGNRTITLDPAKVNLN
17mtu ALLRALGFPFKEN----------------------------MSRIGKQPIPV-PAGVDVT
18nm ALLSLFKFPFKG-----------------------------MSRVAKNPVTV-PAGVEVK
19pae ALLRAFKFPFRN-----------------------------MSRVAKNPVKL-PAGVEIK
21rp FLLSGFNLPFYN-----------------------------MSRVGKLPITI-PEGVKVG
22syn ALLKALGMPFRS-----------------------------MSRIGKRPIPL-PAKVSVD
23tm RLLELFGMPFKRG----------------------------MSRLAKKPIVL-PQGVTVE
24tp TLLTKLGMPFRK-----------------------------VSRIGKVPVSV-PGGVHVR
25vib ALLAAFNFPFRK-----------------------------MSRVAKAPVAI-PAGVEVK
26xyf ALLDAFNFPFRN-----------------------------MSRVAKKPISV-PKGVEVS
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01aae YVEK-EHKIVVEGPKGKLELNVHP--DIKVTVNQQ-ERWIKLD-----RPTDRSFHKAIH
04bb VK---DNLVIVEGIRGRLVQDIKD--SINVKVENG-SVIVDRVLN-------DKKAKAYH
05bs LN--DNNTVAVKGPKGELTRTFHP--DMEIKVEDN-VLTVARPSD-------QKEHRALH
06cj LE---GNLLKFKK--GNLAKELDTKANVNVEIKDN-NILFSPKGE-------DRQSRAYW
07cp IQ---DDKIIVKGPKGSLTQKSVK--EVEITLKDN-SIFVHAAPHVVD------RPSCMQ
08ct IQ---NDEISVKGPKGSLTQVLAK--EVEIAVKGN-EVFVTPAAHVVD------RPGRIQ
09der AQ---DGVFKVKGPKGELTVPYNT--ELTVRQDGD-QLLVERPSD-------AQKHRALH
10ec IN---GQVITIKGKNGELTRTLND--AVEVKHADN-TLTFGPRDG-------YADGWAQA
11hi LD---GQLLTVKGKNGELSRKIHE--SVEVKQDNG-QFTFTPREG-------FVEANAQS
12hp VE---GSKLLFKN--SKEKHELETHNRVKITLENN-QLSFQPVGE-------DAQSRAYW
13mg QT---TTLLTIKGPLGENTIKLPKNLPLKFVVEND-TIKVTNNNN-------LKQTKILH
15mp FQ---KDHIAVKGPLGQIELKLPPNLPLKFELKDN-NLQITRNNE-------LKQSKIFH
17mtu IE---GQSISVKGPKGTLGLTVAE--PIKVARNDDGAIVVTRPDD-------ERRNRSLH
18nm FG---AEALVIKGKNGELSFPLHS--DVAIEFNDG-KLTFVANNS-------SKQANAMS
19pae LA---GQQLSIKGAKGALELKVHP--SVEVIQDSG-ELRFAARNG-------DQQTRAMA
21rp L--N-DLEVKISGPKGELSKTFKG--NIAIIMEEN-KLVVKPL-------AVNKNARAMW
22syn IQ---GSHLSVKGPKGSLERQLPE--KVIVAQEGE-TITVTRQDESR-------TARERH
23tm I--K-DNVVKVKGPKGELSQEFLP--YVKIEVEGN-EGWVRPNEEQIIRKSDWRKVKMFQ
24tp VS---SGVVEVEGPKGVLSCAFLP--VVTVRVEQE-YVIVARCDD-------SKRARACH
25vib LN---GQEITIKGAKGELTRVFHN--GVVIAQEDN-QLTFGPREG-------VANAWAQA
26xyf VR---SDMLTVKGVKGVLTFPKSD--NVNVVVDGD-ILTLSAND---------PSHVSLA
01aae GTMAALVKNMIKGVTEGFTEVLEIHGLGYRAQLKGNVLELHLGKSHPDIYPIPPDVKIEV
04bb GLYRSLIFNMVKGVTEGFSKSLTINGIGYRVEQQGNSLFLSLGYSTQFEYVIPDGISVKL
05bs GTTRSLLGNMVEGVSKGFERGLELVGVGYRASKSGNKLVLNVGYSHPVEIVPEEGIEIEV
06cj GTYRALAYNIVVGLTQGFSKTLEINGVGYKAALKGKVLELSLGFSHPINYDIPEGIEIVV
07cp GLYWALISNMVQGVHLGFEKRLEMIGVGFRASVQGAFLDLSIGVSHPTKIPIPSTLQVSV
08ct GLYWALIANMVKGVHTGFEKRLEMIGVGFRAAVQGSLLDLSIGVSHPTKMPIPTGLEVSV
09der GLTRTLVANAVKGVSDGYTINLELRGVGFRAKLTGKALEMNIGYSHPVIIEPPAGVTFAV
10ec GTARALLNSMVIGVTEGFTKKLQLVGVGYRAAVKGNVINLSLGFSHPVDHQLPAGITAEC
11hi GTARALVNAMVIGVTEGFTKKLVLVGVGYRAQLKGNAIALSLGYSHPVEHTLPVGITAEC
12hp GTYGALANNIVIGLSTGFSKTLEVNGVGYKVALGNKTLDLSLGFSHPVKYPIPAGIEMVV
13mg GTFNALVNNAVIGVTKGFEKKLILVGVGYRANVEGQFLNLQLGYSHPIKELIPNQLTVKV
15mp GTYNALITNAIIGVTQGFEKKLRLVGVGYRANVEGETLNLQLGYSHPIKEKIPKGLTVKV
17mtu GLSRTLVSNLVTGVTQGYTTKMEIFGVGYRVQLKGSNLEFALGYSHPVVIEAPEGITFAV
18nm GTARALVSNMVKGVSEGFEKRLQLIGVGYRAQAQGKILNLSLGFSHPIVYEMPEGVSVQT
19pae GTTRALVNNMVVGVSQGFERKLQLVGVGYKAQAKGQVLSLSLGFSHPVDYELPAGIVAET
21rp GTARSIICNMITGVKEGFKLKLEINGVGYRAMVKGKYLNLMLAKSHNTKIEIPSNIKIDL
22syn GLVRTLVANMVDGVAQGFERRLEIQGVGYRAQAQGNKLTLNVGYSKPVEMTMPQGIEVKV
23tm GTYWSLIRNMVVGVTEGYKKELEIVGIGYRAQLQGNTLVMNLGYAHPVVYEIPSDVKIEV
24tp GLYRKLLSNMVVGVSEGFSKTLVITGIGYRAEVQGRVLVMALGYSNDFTVLIPSGIEVRV
25vib GTARALVKNMVVGVTEGFTKKLVLKGVGYRAAMKGNAVGLTLGFSHPVEHELPAGVKAEC
26xyf GTVRAILSNMIKGVSIGFERKLELVGVGYRASMQGENLNLSLGFSHPLVFVPPEGITLLT
01aae KG-NEIHIHGIDKQRVGQVAAEIRSFRKPDPYKGKGIRYKGEQLKLKPG-----KAVGKK
04bb DGNTKISVEGIDKFKVGQVAAEIRSLKKPEPYKGKGIKYDNEVIRRKVG-----KSGVKK
05bs PSQTKVVVKGTDKERVGAIAANIRAVRSPEPYKGKGIRYEGEVVRRKEG-----KSAK--
06cj DKNT-IAVKGSDKQVVGQVAAQIREFRPPEPYKGKGVKYSDERIIRKAGKTS--KK----
07cp EKNTLISVKGLDKQLVGEFAASIRAKRPPEPYKGKGIRYENEYVRRKAGKAA--KTGKK-
08ct EKNTLISIKGINKQLVGEFAACVRAKRPPEPYKGKGIRYENEYVRRKAGKAA--KTGKK-
09der PEPTRIDVSGIDKQLVGQVAANVRKVRKPDAYHGKGVRFVGEQIALKAG-----KAGATG
10ec PTQTEIVLKGADKQVIGQVAADLRAYRRPEPYKGKGVRYADEVVRTKEA-----KKK---
11hi PSQTEIVLKGADKQLIGQVAADIRAYRRPEPYKGKGVRYADEVVRIKEA-----KKK---
12hp EKNT-ITIKGSDKQKVGQVAAEIRSFRPPEPYKGKGVKYSDEVIIRKAGKTA--KK----
13mg EKNTEITISGIKKELVGQFATEIRKWRKPEPYKGKGVLYFNEVIVRKQGKTAEGKK----
15mp EKNTEITISGISKELVGQFATEVRKWRKPEPYKGKGVLYFDEVIVRKAGKTAEGKK----
17mtu QAPTKFTVSGIDKQKVGQIAANIRRLRRPDPYKGKGVRYEGEQIRRKVG-----KTGK--
18nm PSQTEIVLTGSDKQVVGQVAAEIRAFRAPEPYKGKGVRYVGEVVVMKEA-----KKK---
19pae PSQTDILIKGIDKQLVGQVAAEIRDFRPPEPYKGKGVRYADEVVRRKEA-----KKK---
21rp PKQNIILLEGIDKEKLGQFASIIIKQRPPEPYKGKGIKFENKFIQRKEG-----KKN---
22syn ENNTQVIVSGIDKELLGNTAAKIRAVRPPEPYKGKGIRYQGEYVRRKAG-----KTGKK-
23tm PAPNRIIVSGIDKQRVGQVAAEIRAFRPPNVYTGKGIRYVGEVVRQKEG-----KKA---
24tp ESSTRVIVSGVSKERVGEFAAQLRRLRLPEAYKGKGIRYDYETIVRKVG-----KSGVK-
25vib PSQTEIVLTGCDKQVVGQVAADIRSYRAPEPYKGKGIRYADENVRSKEA-----KKK---
26xyf PSQTEVVVQGIDKQRVGEVAAKIRSFRPPEPYKGKGLKYAAEAIMRKEA-----KKA---
01aae -----MATLTIDEIVEAIKNMSVLEVAELVKRLEEEFGVSAAA--MVAAAPAAGAAAGAP
04bb ------MALNKEDILTWLEGAKTMEVVDLVTAIEEKFGVTAAVAAGVGGAVSVGSAD---
05bs -----MA-LNIEEIIASVKEATVLELNDLVKAIEEEFGVTAAAPVAVAG-GAAAGG----
06cj ------MAISKEDVLEYISNLSVLELSELVKEFEEKFGVSAAPVMVAGG--AVAGGA--V
07cp -----MTTESLETLVEKLSNLTVLELSQLKKLLEEKWDVTASAPVVAVA--AGGGGE--A
08ct -----VTTESLETLVEQLSGLTVLELSQLKKLLEEKWDVTAAAPVVAVAG-AAAAGD--A
09der GKGKK-MAYDKQALIDQLGQLTIMELADLIDGLKETWGVTAAVAVSGGG--AGAASP---
10ec -----MS-ITKDQIIEAVAAMSVMDVVELISAMEEKFGVSAAAAVAVA--AGPVEA----
11hi -----MS-LTNEQIIEAIASKTVTEIVELIAAMEEKFGVSAAAAVAAAPAAGGAAA----
12hp ------MAISKEEVLEYIGSLSVLELSELVKMFEEKFGVSATPTVVAGA--AVAGGA--A
13mg -----MGKLDKKQLIESLKEMTIVEIDEIIKAVEEAFGVTATPIVAAG---AAGAT----
15mp -----MAKLDKNQLIESLKEMTIMEIDEIIKAVEEAFGVSATPVVAAG---AVGGT----
17mtu -----MAKLSTDELLDAFKEMTLLELSDFVKKFEETFEVTAAAPVAVAAAGAAPAGAAV-
18nm ------MAITKEDILEAVGSLTVMELNDLVKAFEEKFGVSAAAVAVAGP--AGAG----A
19pae -----MA-LTNEDIINAVSEMSVMQVVELIKAMEEKFGVTAAAATVAA-AGPAAAA----
21rp -------MADLAKIEEQLSSLTLMQAAELVKMLEEKWGVSAAAPITVAS-AGVAAPL--A
22syn ------MSAATDQILEQLKSLSLLEASELVKQIEEAFGVSAAAPVGGMVMAAAAAAP--A
23tm --------MTIDEIIEAIEKLTVSELAELVKKLEDKFGVTAAAPVAVAAAPVAGAAAG--
24tp -----MAALSNEQIIEAIRGKTILELSELIKAVEEEFGVTAAVPVAPVAEGGGAGS----
25vib -----MS-ITNEQILDAIAEMSVMQVVELISAMEEKFGVSAAAAVVSG--PAAAAA----
26xyf -----MS-LTNEKIVEAIAEKSIMEVMELVKAIEDKFGVSAAAPVMVSGSAAAAAP----
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01aae AQAEEKTEFDVILKSP--GKNKIQVIKVVREIT-GLGLKEAKELVDNAPKP---IKEGVP
04bb --SEEQTEFDVILMSF--GDSKINVIKEVRAIT-GLGLGEAKALVEAAP---KAIKEGLS
05bs -AAEEQSEFDLILAGA--GSQKIKVIKVVREIT-GLGLKEAKELVDNTPKP---LKEGIA
06cj AAAEEKTEFDIVLTDG--GAKKIEVIKIVRALT-GLGLKEAKDAVEQTP---STLKEGVA
07cp PVAAEPTEFAVTLEDVP-ADKKIGVLKVVREVT-GLALKEAKEMTEGLP---KTVKEKTS
08ct PASAEPTEFAVILEDVP-SDKKIGVLKVVREVT-GLALKEAKEMTEGLP---KTVKEKTS
09der -AAEEKTEFDVVLIDA--GASKINVIKEIRGIT-GLGLKEAKDMSEKGG----VLKEGVA
10ec --AEEKTEFDVILKAA--GANKVAVIKAVRGAT-GLGLKEAKDLVESAP---AALKEGVS
11hi --AEEKTEFDVVLKSA--GANKVAVIKAVRGAT-GLGLKEAKDLVESAP---ANLKEGVS
12hp AESEEKTEFNVILADS--GAEKIKVIKVVREIT-GLGLKEAKDATEKTP---HVLKEGVN
13mg --QEAASEVSVKVTGYA-DNAKLAVLKLYREIT-GVGLMEAKTAVEKLP---CVVKQDIK
15mp --QEAASEVTVKVTGYT-DNAKLAVLKLYREIA-GVGLMEAKTAVEKLP---CVVKQDIK
17mtu EAAEEQSEFDVILEAA--GDKKIGVIKVVREIVSGLGLKEAKDLVDGAPKP---LLEKVA
18nm ADAEEKTEFDVVLASA--GDQKVGVIKVVRAIT-GLGLKEAKDIVDGAP---KTIKEGVS
19pae --AEEQTEFTIVLAEA--GDKKVNVIKVVRELT-GLGLKEAKAVVDGAP---GVVKEGAS
21rp EAVTEKTEFEVVLTAT--GDKKVEVIKIVKDIT-GLGLIEAKKLVDEAP---KSIKNNVK
22syn EAAEEKTEFDVILEEVP-ADKKIAVLKVVRTIT-GLGLKEAKELVESTP---KAIKEATG
23tm AAQEEKTEFDVVLKSF--GQNKIQVIKVVREIT-GLGLKEAKDLVEKAGSPDAVIKSGVS
24tp VAAEEQTEFTVVLKGLAEPGKKIAVIKEVRNVISGLGLKEAKDLVEGAP---KTLKENVS
25vib --VEEQTEFNVILAAA--GANKVAVIKAVRGAT-GLGLKEAKALVDGAP---ASVKEAVS
26xyf --VEEQTEFTVTLKEA--GAKKVEVIKAVRAVT-GLGLKEAKDLTEAG----GILKEAVS
01aae KEEAEQIKKKLEEAGAEVELK---------------------------MLNEFIYPDKIF
04bb KSDAEELKKKLEAVGAKVEVK-------------------MMLVEK--FLKDFTIPEKIE
05bs KEEAEELKAKLEEVGASVEVK----------------------------MIEIEKPKIET
06cj KAEAEEAKKQLEEAGAKVELK-------------------MRNI-----TTSAYTPTEFT
07cp KSDAEDTVKKLQDAGAKASFKGLMPAKKKAQSVVLGKEKGMSDNAHNLLYDKFELPEAVK
08ct KSDAEDTVKKLQEAGAKAVAKGL-----------------MSDSSHNLLYNKFELPESVK
09der KDEAEKMKAQLEAAGARVELK-----------------------------MEQKRPQLKA
10ec KDDAEALKKALEEAGAEVEVK-------------------MQGS-----VTEFLKPRLVD
11hi KEEAEALKKELEEAGAEVEVK-------------------MQGS-----VTEFLKPRLVD
12hp KEEAETIKKKLEEVGAKVEVK-------------------MKVI-----KTAPLIPSEIK
13mg PEEAEELKKRFVEVGATVEVK-------------------MEKF-----LKYEIKVNNNQ
15mp PEEAEELKKRFVEVGATVEIK-------------------MEKF-----LKYEIKVNNEQ
17mtu KEAADEAKAKLEAAGATVTVK----------------------------MLISQRPTLSE
18nm KAEAEDIQKQLEEAGAKVEIK-------------------MQNS-----TTEFLKPRQID
19pae KEEAEAAKKALEEAGAKVELK-------------------MQSS-----VNEFLTPRHID
21rp KAEAEEIKSKLEAAGAKVELK----------------MLSLSKN-----WNTLIKPNRVT
22syn KDDAEAIKKQIEEAGGKAAVK----------------------------VAQFQIECVES
23tm KEEAEEIKKKLEEAGAEVELK----------------------------MIEFVIPKKLK
24tp KEEAAKIKESMTAAGALIEIS-------------------MPRRN---LLKGFKRPKVLE
25vib KEEAEALKKELEEAGATVEVK-------------------MQGS-----VTEFLKPRLVD
26xyf KEEAEKVKKELEAAGATVEVK-------------------MTVT-----VSQVLRPRGPQ
01aae WEEKTDT------YGRLVVEPLERGFGTTVGNSLRRVLLSSISGTAITAVKIYG------
04bb FLKSQGDGS----YGKFTIYPFERGFGITIGNTLRRVLLSSIEGYAITAMRVQSNNKDSS
05bs VEISDDAK-----FGKFVVEPLERGYGTTLGNSLRRILLSSLPGAAVTSIQIDG------
06cj IENISDT------VAKISAWPFEIGYGITLAHPLRRLLYTSTIGYAPTAIHIDG------
07cp MLPVEGLP--IDKHARFIAEPLERGMGHTLGNALRRALLIGLEAPAIISFAMTG------
08ct MSPVEGAVGGIDKVARFVADPLEKGMGHTLGSALRRALLIGLEAPAIVSFSMTG------
09der --RVDGD------YGEFVLEPLARGYGVTIGNPIRRILMSSIPGTAVTSVYIED------
10ec IEQVSST------HAKVTLEPLERGFGHTLGNALRRILLSSMPGCAVTEVEIDG------
11hi IEQISST------HAKVILEPLERGFGHTLGNALRRILLSSMPGCAVTEVEIDG------
12hp VLEKEGN------RVKISLAPFEFGYAVTLAHPIRRLLLLSSVGYAPVGLKIEG------
13mg PTNTNPN------YGIFEVAPLESGFGITIGNAMRRVLLSCIPGASVFAIAISG------
15mp -ARANPN------YGIFEVGPLESGFVITIGNAMRRVLLSCIPGASVFALSISG------
17mtu DVLTDNR-------SQFVIEPLEPGFGYTLGNSLRRTLLSSIPGAAVTSIRIDG------
18nm VNTFSAT------RAKVSMQPFERGFGHTLGNALRRILLSSMNGFAPTEVAIAG------
19pae VQVVSQT------RAKITLEPLERGFGHTLGNALRRILLSSMPGCAVVEAEIDG------
21rp YENFPETNN----KAKIIVEPLERGFGLTLGNAMRRVLLSSLQGAAITSIKIPA------
22syn STRKNQQQ-----YSKFSLEPLDRGQGTTVGNALRRVLLSNLPGAAVTAIRIAG------
23tm VEEEREERD--YYYSRFSLSPLERGYAITIGNALRRVLLSSIPSLAIVGVRFIKPE----
24tp FLSENSSE----CYGKFTASPFETGFGTTVGNCLRRVLLSSIQGYAVTGVRITSFDADGV
25vib IEQISTT------HAKVTLEPLERGFGHTLGNALRRILLSSMPGCAVTEVEIEG------
26xyf IERLTEN------RAKVVLEPLGRGYAHTLGNALRRVLLSSIPGFAITEVEIDG------
01aae ---IYHEFSAIEGVQEDAIELIANLKKIKFLMK------G------DSDVEILYLQKK--
04bb SKVVSSEFDLIPGVSEDTLEIIANIKNIHLKLG------------EGEQRKTISFSVSGK
05bs ---VLHEFSTIEGVVEDVTTIILHIKKLALKIY-------------SDEEKTLEIDVQ--
06cj ---VAHEFDSMRGMLEDVALFIINLKKLRFKIK------G----DSNKE----IVEFSFK
07cp ---VLHEYMAIEGVIEDVTNIILNLKGALLKKYPMQ--DSSLGRTTQVLKASISIDASDL
08ct ---VLHEYMAVEGIIEDVTNIVLNLKGSLLKKYPLQ--DCEGGRCSQKLRATISIDASDL
09der ---VLHEFSTIPGVREDVIRLILNLKELVVKFH-------------APGPKTLTLRAQ--
10ec ---VLHEYSTKEGVQEDILEILLNLKGLAVRVQ-------------GKDEVILTLNKS--
11hi ---VLHEYSSKEGVQEDILEVLLNLKGLAVKVQ-------------NKDDVILTLNKS--
12hp ---VHHEFDSLRGVTEDVSLFIMNLKNIRFIAKALV---GQ---DSSLENQSVVVDYSFK
13mg ---VKQEFSNVEGVLEDVTEMVLNFKQLVVRISDLLFEDGEMIEPPLERWPVLKVTAE--
15mp ---AKQEFAAVEGMKEDVTEVVLNFKQLVVKISDLLFEDGEMVEPPLERWPLLTVTAE--
17mtu ---VLHEFTTVPGVKEDVTEIILNLKSLVVSSE-------------EDEPVTMYLRKQ--
18nm ---VLHEYSTVDGIQEDVVDILLNIKGIVFKLH-------------GRSQVQLVLKKS--
19pae ---VLHEYSAIEGVQEDVIEILLNLKGLAIKLH-------------GRDEVTLTLAKK--
21rp ---IEHEFSSIPGVQEDVSEVILNIKGIEVKMH-------------VSEKRIIKLKAM--
22syn ---VNHEFATILGVREDVLEIMLNMKELVLKSY-------------TDQPQIGRLTAI--
23tm ---KYHEYDYIEGVKEDILDIILNLKKVQFRIN-----------VTVKGTIKMEVEKK--
24tp AHFISSEFEQIPHVREDTLEILNNFKRLRFLLP------------QGAESSTFTYEFR--
25vib ---VLHEYSTKEGVQEDILEILLNLKGLAVRVAE------------GKDEVFITLNKS--
26xyf ---VLHEYTTVEGLQEDVLEVLLNLKDVAIRIH-------------SGDTATLSLFKQ--
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01aae ----GEGEVKASDIKTPPNVEILNPDQYIATITDPNKELNIEIRVERGRGYVPV---EEM
04bb ----DTNVLKASHFERDG-VEVFNKDLVIATLSHD-VNLDLEFQINYGRGYVSS---EQN
05bs ----GEGTVTAADITHDSDVEILNPDLHIATLGEN-ASFRVRLTAQRGRGYTPA---DAN
06cj ----GSKEIYGKDLNNDQ-VEVVNKDAYLATINED-AELKFTLIVEKGIGYVPS---EEI
07cp AAANGQKEVTLQDLLQEGDFEAVNPDQVIFTVTQP-IQLEVVLRIAFGRGYTPS---ERI
08ct AAAGGQKEVTLGDLLQEGTFEAVNPEHVIFTVTRP-MQLEVMLRVAFGRGYSPS---ERI
09der ----GEGEVRASAFEVPTDAEIVNPDLVIANLAED-GKLVMEVRVEEGEGYVSA----DK
10ec ----GIGPVTAADITHDGDVEIVKPQHVICHLTDENASISMRIKVQRGRGYVPASTRIHS
11hi ----GIGPVVAADITYDGDVEIVNPDHVICHLTDENASISMRIRVQRGRGYVPASSRTHT
12hp ----GPMELRARDLNSEQ-IEIVNPEMPLATINED-AQLNFSLIIYKGMGYVPS---ENT
13mg ----KKGAVYAKDLECPAGFEVINKDLYLFSLQKD-MKLTVSVYVKQGRGFTSF---LEN
15mp ----KAGPVYAKDLECPAGFEVVNKDLYLFSLQTD-KKVTVNVYVKQGRGFVTF---LEN
17mtu ----GPGEVTAGDIVPPAGVTVHNPGMHIATLNDK-GKLEVELVVERGRGYVPA---VQN
18nm ----GSGVVSAGDIELPHDVEILNPGHVICHLADN-GQIEMEIKVEQGRGYQSVSGRQVV
19pae ----GSGVVTAADIQLDHDVEIINGDHVIANLADN-GALNMKLKVARGRGYEPADARQSD
21rp ----GPCVVTAGMIDTGHDVEILNPDHVICNLAKN-KQLEMELTCKVGKGYVLS---TNS
22syn ----GPGTVTAAQFEVPSEVEVIDPNQYIATLAEG-AKLEMEFRVERGVGYRVI---ERG
23tm ----GPGELVAGDIKTPAGIEVVNPDLHIATLNSK-ADLFFEVYAEVGKGFVPV---SER
24tp ----GAVSLTGKDFAKKFQLEVLSQDLLIMEMMDG-AHVEVELHVEFGRGYVPA---ESH
25vib ----GSGPVVAGDITHDGDVEIVNPEHVICHLTSDNAAIAMRIKVERGRGYVPASARIHT
26xyf ----GAGVVTAADIKTDHNVEIINDGHVICHLTKD-TTINMRLKIERGFGYQPAVVRRRP
01aae EA-IGEVGWILVDADFSPVKKVGFRVDNVRVGKKSTYERLTLEIFTNGIKTPDQCMQEAI
04bb SKYLEEVNVIALDSIFSPIEKVSYSVEDTRVGQRSDYDKLVMEIWTTGVISAKDAIKKAA
05bs KRDDQPIGVIPIDSIYTPVSRVSYQVENTRVGQVANYDKLTLDVWTDGSTGPKEAIALGS
06cj KELINDPKFIALDAFFTPVREATYDIEKVLFEDNPDYEKVVLTVTTDGQITPNEAFQNAL
07cp VLEDKGVYEIVLDAAFSPVTLVNYFVEDTRVGQDTDFDRLVLIVETDGRVTPKEALAFST
08ct VLEERGMNEIVLDAAFSPVVLVNYFVEDTRVGQDTDFDRLVLQVETDGRVAPKEAVAFAT
09der HATKDRINSIPVDAMFSPVRRVAYHVENTRVGQQTDLDRLILRVWTDGSAGPQEALDKAV
10ec EEDERPIGRLLVDACYSPVERIAYNVEAARVEQRTDLDKLVIEMETNGTIDPEEAIRRAA
11hi QE-ERPIGRLLVDACYSPVERIAYNVEAARVEQRTDLDKLVIELETNGALEPEEAIRRAA
12hp RELMPEG-YMPLDGSFTPIKKVVYEIENVLVEGDPNYEKIIFDIETDGQIDPYKAFLSAV
13mg RELINSLGIIATDANFSPVLHCGYEVQEVKTSKQKLTDHLTFKIATNGAIKAVDAFAMAA
15mp REMINSLGIIATDSNFSPVLHCGYEVQELKTSKQKITDHLTFKIATNGAISAVDAFAMAA
17mtu RASGAEIGRIPVDSIYSPVLKVTYKVDATRVEQRTDFDKLILDVETKNSISPRDALASAG
18nm RDENRQIGAIQLDASFSPISRVSFEVEPARVEQRTDLDKLVLDIETDGSIDPEEAVRSAA
19pae EDESRSIGRLQLDASFSPVRRVSYVVENARVEQRTNLDKLVLDLETNGTLDPEEAIRRAA
21rp YEDNLPIGEIAIDALFNPVKSVTYKVENTRVGQVTDYDKLIMFVETNGDVLPEMAVGLAA
22syn KDENSSLDFLQIDSVFMPVTKVNYTVEDIRADGMSPKDRLILDIWTNGSIQPREALSEAS
23tm EE-RPDVGWIPIDGVFSPVIKVNFLTENVRVGKRTDYDKLILEIWTKKSIRPEEALRKAA
24tp DRYADLVGVIPVDAIFSPVLRVRYDIQSCRVGQRGDYDQLSLEVWTDGTVRPEDAIAEAA
25vib EEDERPIGRLLVDATFSPVDKIAYSVEAARVEQRTDLDKLVIDMETNGTLEPEEAIRRAA
26xyf DDENRTIGRLILDASFSPVRRVAYVVEAARVEQRTDLDKLIIDIETNGTIDAEEALRTAA
01aae EILKKHYELLEN-------------------------------IFTEKPT-----VPQKV
04bb SIVREFLFPLVD-------------------------------FEDNVNT---SFEKSKS
05bs KILTEHLNIFVG-------------------------------LTDEAQHA--EIMVEKE
06cj EAMYKQLSVFDK-------------------------------ITNVRSVIKNQATSNEL
07cp QILTKHFSIFEN-------------------------------MDEKKIVFEEAISIEKE
08ct QILSKHFSVFEK-------------------------------MDEKRIVFEEAISVEKE
09der EILRDELSVFGNVEPMPALESSYAAATPAAVYDPATATLPASVYDSPRQPDLGSLSINPQ
10ec TILAEQLEAFVD-------------------------------LRDVRQP---EVKEEKP
11hi TILAEQLDAFVD-------------------------------LRDVRQP---EIKEEKP
12hp KVMSKQLGVFGE-------------------------------RP-IANTEYSGDYAQRD
13mg KILIEHLNPIVS-------------------------------VNESIKNL--TIIQEKA
15mp KILIEHLNPIVN-------------------------------VNESIKAL--NIIQEKA
17mtu KTLVELFGLARE-------------------------------LNVEAEGI--EIGPSPA
18nm RILIDQMSIFAD-------------------------------LQGTPVE---EVEEKAP
19pae TILQQQLAAFVD-------------------------------LKGDSEP---VVEEQED
21rp RILQEQLQLFIA-------------------------------FEEQEEDK--QVKTDSL
22syn DIIANLFIPLKD-------------------------------LNELEAAH----SDYQD
23tm DILINHFKIVTEGLPE-------------------LKISEEYIITSEEEEAEVPASEHEE
24tp KIIKEHFTVFVN-------------------------------FDETALD----LEDEPE
25vib TILAEQLDAFVD-------------------------------LRDVRVP---EEKEEKP
26xyf DILTDQLSVFGD-------------------------------FTHRDRG---TVKPASS
01aae AVDELA-EKLSLSIEELDISQRALNSLKRIGITTIGDLVRMTEDELKSTKNIGRKALAEI
04bb ESSN----LLDMSIEKLNLSVRSLNCLAKENVRTLGELISKNAEELSKARNFGKKSLEEI
05bs EDQKEK--VLEMTIEELDLSVRSYNCLKRAGINTVQELANKTEEDMMKVRNLGRKSLEEV
06cj ENTK-----LLQNITDLNLSARSYNCLEKAGVVYIGELALMSVSELAGLKNLGKKSLDEI
07cp NKDDIL-HKLILGINEIELSVRSTNCLSNANIETIGELVIMPEPRLLQFRNFGKKSLCEI
08ct NKDDIL-HKLVLGINEIELSVRSTNCLSNANIETIGELVIMPEPRLLQFRNFGKKSLCEI
09der PFPTDQ-DTPRVTLEGLGLTTRVLHSLKEEGIDSVDALCALSDRDLKKVPGIGERSLDEI
10ec EFDP----ILLRPVDDLELTVRSANCLKAEAIHYIGDLVQRTEVELLKTPNLGKKSLTEI
11hi EFXP----ILLRPVDDLELTVRSANCLKAETIHYIGDLVQRTEVELLKTPNLGKKSLTEI
12hp DAKD-----LSAKIESMNLSARCFNCLDKIGIKYVGELVLMSEEELKGVKNMGKKSYDEI
13mg EERKVK--SFAKQIEELDFTVRTFNCLKRSGIHTLQELLSKSLTDIREIRNLGKKSEREI
15mp EERRVR--SFAKQIEELDFTVRTFNCLKRSGIHTLQELLSKSLADIREIRNLGKKSEREI
17mtu EADHIA--SFALPIDDLDLTVRSYNCLKREGVHTVGELVARTESDLLDIRNFGQKSIDEV
18nm PIDP----VLLRPVDDLELTVRSANCLKAEDIYYIGDLIQRTETELLKTPNLGRKSLNEI
19pae EIDP----ILLRPVDDLELTVRSANCLKAENIYYIGDLIQRTEVELLKTPNLGKKSLTEI
21rp PFSP----YLLKRVDELELSVRSANCLKNDNIIYIGDLVKRTESDMLRTPNFGRKSLNEI
22syn EVNP----ESQIPIEELQLSVRAYNCLKRAQINSVADLLEYSQEDLLEIKNFGLKSAEEV
23tm EHRENS-DVYNRKIDELELSVRSLNCLKRAKIETIGDLLSKTEEELLKIKNFGQKSLDEV
24tp EDDPAVLELLNTKIADVDFSVRARNCLLTMGIKTLGELTRISEQTLANTRNVGKKSLSEI
25vib EFDP----ILLRPVDDLELTVRSANCLKAEAIHYIGDL----------------------
26xyf GVDP----VLLRPIDDLELTVRSANCLKAESIYYIGDLIQKTEVELLKTPNLGKKSLTEI
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01aae KEALHK-LGLELGMNIETQR----------------------------------------
04bb IEKLGS-YRLYLGMSKEDALS---VLSKNVKISE--------------------------
05bs KAKLEE-LGLGLRKDD--------------------------------------------
06cj KNIMES-IGFPVGTSKLSDNK--EILKNKIAELKAQNEG---------------------
07cp KNKLKE-MKLELGMDLTQFGVGLDNVKEKMKWYAEKIR-AKNIKG---------------
08ct KNKLKE-MKLELGMDLSQFGVGLDNVKEKMKWYAEKIRSSKNTKG---------------
09der KQQLAQ-FGLALRD----------------------------------------------
10ec KDVLAS-RGLSLGMRLENWPP--ASIADE-------------------------------
11hi KDVLAS-RGLSLGMRLENWPP--ASIAED------------------------VLVFLLA
12hp AEKLND-LGYPVGTELSPEQR--ESLKKRLEKLEDKGGND--------------------
13mg IKKVQE-LGLKFRS----------------------------------------------
15mp IKKVHE-LGLKLRS----------------------------------------------
17mtu KIKLHQ-LGLSLKDSPPSFDP--SEVAGYDVATGTWSTEGAYDEQDYAETEQL-------
18nm KEVLAS-KGLTLGSKLEAWPP--VGLEKP-------------------------------
19pae KDVLAS-RGLSLGMRLDNWPP--ASLKKDDKATA--------------------------
21rp KEILAK-FNLRFGMDVPDWPP--ENIQELSKRYEDSYN----------------------
22syn IEALQKRLGITLPHEKAKA-----------------------------------------
23tm KEKLKEKFGLELRKGE--------------------------------------------
24tp QGKLQE-YNLRLGMADYNHVGVVSRLMRQKEEIDEA------------------------
25vib ------------------------------------------------------------
26xyf KEVLGQ-RGLGLGVKLENWPP--PGVSQYGMLG---------------------------
01aae --------MEQEKIRIKLRAYDHRLLDQSVKQIIETVKRTGGVVKGPIPLPTRKRKWCVL
04bb -------LIAKDKIRVRLFSFDVKILDQSAESIVKAVQKAKAQIKGPIPLPTKIKKYTVL
05bs --------MAKQKIRIRLKAYDHRILDQSAEKIVETAKRSGASVSGPIPLPTEKSVYTIL
06cj ----------MERIRLKLKAYDHRVLDRTVAAIVEAVKRTGADIRGPIPMPTKIKRYTVL
07cp ------MKQQKQKIRIRLKGFDQGQLDRSTADIVETAKRTGARVVGPIPLPTKREVYTVL
08ct ------MKQQKQRIRIRLKGFDQGQLDQSTANIVETAKRTGARVVGPIPLPTKREVYTVL
09der --------MVAPKIRIKLRGFDHKALDQSASKIVDTVRRTGADVSGPVPLPTRIRRFTVL
10ec --------MQNQRIRIRLKAFDHRLIDQATAEIVETAKRTGAQVRGPIPLPTRKERFTVL
11hi KFYWSSGLMQNQRIRIRLKAFDHRLIDQSTAEIVETAKRTGAQVRGPIPLPTRKERFTVL
12hp ----------MEKIRLKLKAYDHRVLDRSVVAIVEAVKRSGSEIRGPIPLPTKNKRYTVL
13mg --MNSA--VKYPELKIKLESYDSTLLDLTIKKIVEVVKGVNIKIKGPLPLPTKKEVITII
15mp --MNAANAVKYPELKIKLESYDSTLLDLTTKKIVEVVKGVDVKIKGPLPLPTKKEVITII
17mtu --------VAGQKIRIRLKAYDHEAIDASARKIVETVVRTGASVVGPVPLPTEKNVYCVI
18nm --------MANQKIRIRLKAYDYALIDRSAQEIVETAKRTGAVVKGPIPLPTKIERFNIL
19pae --------MQNQQIRIRLKAFDHRLIDQSTQEIVETAKRTGAQVRGPIPLPTRKERFTVL
21rp ---------MKNKIKIRLKSFDHRSLDQATKEIVSAVKRTFATINGPIPLPRKIERFTVN
22syn -----MATLQQQKIRIRLKAFDRRLLDTSCDKIVDTANRTNAAAVGPIPLPTKRKIYCVL
23tm --------MPGQKIRIKLKAYDHELLDESAKKIVEVAKSTNSKVSGPIPLPTERTLYCVL
24tp --------MARERIRVKLCGFDVELVDQSSRAIVHAVQKAGAEVLGPIPLPTRMHKFTVL
25vib --------MQNQRIRIRLKAFDYKLIDASTAEIVETAKRTGAQVRGPIPLPTRKERFTVL
26xyf --------MADQKIQIRLKAFDCRLIDRSAGEIVETAKRTGAHVRGPIPLPTKIERCTIL
01aae RSPHKFDQSREHFEIREFSRILDIIRFTPQTIEALMEISLPAGVDVEVKMRG--------
04bb RSPHVNKKSREQFEMRTHKRLIDILEPTSALMDSLMKLELPAGVEVDIKQ----------
05bs RAVHKYKDSREQFEMRTHKRLIDIVNPTPQTVDALMRLDLPSGVDIEIKL----------
06cj KSPHINKDSREQFEIRIHARMLDIVAATPDTVDSLTKLDLAPEVSVEVRAMGK-------
07cp RSPHVDKKSREQFEIRTHKRLVDILDPTGKTIDALKMLALPAGVDIKIKAA---------
08ct RSPHVDKKSREQFEIRTHKRLIDILDPTGKTIDALKMLSLPAGVDIKIKAA---------
09der RSPFKYKDSREHFEIRTHNRLVDIMNPTKKTIDSLMTLDLPTGVDIEIKTVGGRA-----
10ec ISPHVNKDARDQYEIRTHLRLVDIVEPTEKTVDALMRLDLAAGVDVQISLG---------
11hi ISPHVNKDARDQYEIRTHKRLVDIVEPTEKTVDALMRLDLAAGVDVQISLG---------
12hp RSPHVNKDSREQFEIRVYSRLIDIISATPETVDSLMKLDLAPEVDVEVTSMETK------
13mg RSPHVDKASREQFEKNTHKRLMILVDVNQGGIDSLKKIKIPVGVTLRFSK----------
15mp RSPHVDKASREQFEKNRHKRLMILVDVNQGAIDSLKRIKIPVGVTLRFSK----------
17mtu RSPHKYKDSREHFEMRTHKRLIDIIDPTPKTVDALMRIDLPASVDVNIQ------MPPAK
18nm RSPHVNKTSREQLEIRTHLRLMDIVDWTDKTTDALMKLDLPAGVDVEIKVQ---------
19pae ISPHVNKDARDQYEIRTHKRVLDIVQPTDKTVDALMKLDLAAGVEVQISLG---------
21rp RSPHVHKKSREQFEIRKHKRLLVIDDPNPAVVDALSKVDLAAGVDVVIELESGE------
22syn RSPHVDKDSREHFETRTHRRIIDIYQPSSKTIDALMKLDLPAGVDIEVKL----------
23tm RSPMKHKDSREHFEKRVHKRLIDIIDPSPKTIDALMRINLPAGVDVEIKL----------
24tp RSPHVNKKSREQFEMRTHKRLIDIIEPSQEVMNALMGLELSAGVDVRIKQ----------
25vib ISPHVNKDARDQYEIRTHKRLIDIVEPTDKTVDALMRLDLAAGVDVQISLG---------
26xyf VSPHADKDARDQYETCTYKRVLYIVDPNDKTVDALMKLELAAGVDVQIKLT---------
01aae ---------MAKKKKKQKRQVTKAIVHIHTTFNNTIVNVTDTQGNTIAWASGGTVGFKGT
04bb LEGKLSAKLSTNSKKKIKRNIGEGNVYIQATFNNTIVTVSDIKGNALAWASAGGMGFKGA
05bs ---MAAARKSNTRKRRVKKNIESGIAHIRSTFNNTIVTITDTHGNAISWSSAGALGFRGS
06cj ----MAKRKI-VKKKVVKKNIAKGIVYISATFNNTMVTVTDEMGNAIAWSSAGGLGFKGS
07cp -MVKNQAQAKKSVKRKQLKNIPSGVVHVKATFNNTIVSITDPAGNVISWASAGKVGYSGS
08ct -LVKNQAQ-KKGVKRKQVKNIPSGVVHVKATFNNTIVTITDPAGNVISWASAGKVGYSGS
09der ----MAKPTKGKAPRRSRRNISAGRAYVHASYNNTIVTITDLDGNSVAWSSGGTIGYKGS
10ec ---MAKAP--IRARKRVRKQVSDGVAHIHASFNNTIVTITDRQGNALGWATAGGSGFRGS
11hi ---MAKTP--VRARKRVKKQVVDGVRHIHASFNNTIVTITDRQGNALAWATAGGSGFRGS
12hp ----MAKRNVTAKKKVVKKNIARGVVYISATFNNTNITITDEMGNVICWSTAGGLGFKGS
13mg ----MAK--------KKKINVPSGLIHVSCSPNNTIVSATDPSGNVLCWASSGTVGFKGF
15mp ----MAK--------KKKINVSSGIIHVSCSPNNTIVSASDPGGNVLCWASSGTMGFKGS
17mtu KGPATSARKGQKTRRREKKNVPHGAAHIKSTFNNTIVTITDPQGNVIGWASSGHVVFKGS
18nm ---MAKANTASRVRKKVRKTVSEGIVHVHASFNNTIITITDRQGNALSWATSGGAGFKGS
19pae ---MAKP--AARPRKKVKKTVVDGIAHIHASFNNTIVTITDRQGNALSWATSGGSGFRGS
21rp -------MNQTIKVKKKKKTITLGVVHIRASFNNTIVTFTDIQGNTISSASAGGNGFKGA
22syn ----MARPTRKTGPKKAKKNVPSGVAHIQSTFNNTIVTISDIRGDVISWASAGSSGFKGA
23tm ----MARKRGGSSKKQKKVSFDYGVVHIKSTFNNTIITLTDKDGNTLTWASGGTVGFEGT
24tp --------VAVTKKRKEKKNVYEGNVYIQATFNNTIITVTDLQGNALSWASSGGLGFNGA
25vib ---MAKQP--TRARKRVRKQVADGVAHIHASFNNTIVTITDRQGNALAWATAGGSGFRGS
26xyf ---MAKQS-VVKIKKKVKRVITDGVAHISASFNNTIVTITDRQGNSLFWCTSGASGFRGS
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01aae RKSTPYAAQLAAQKAMKEAK-EHGVQEVEIWVKGPGAGRE--SAVRAVF-ASGVKVTAIR
04bb KKSTPYAAQITAESALNKVR-DFGINYVHVYIKGPGIGRE--SAIRAIG-SIGMTVKSIS
05bs RKSTPFAAQMAAETAAKGSI-EHGLKTLEVTVKGPGSGRE--AAIRALQ-AAGLEVTAIR
06cj KKSTPYAAQQAVEDALNKAK-EHGIKEVGIKVQGPGSGRE--TAVKSVGAMEGIKVTFLK
07cp RKSSAFAATVAAQDAAKTAM-NSGLKEVEVCLKGTGAGRE--SAVRALI-SAGLVVSVIR
08ct RKSSAFAATVAAQDAAKAAM-SSGLKEVEVGLKGTGAGRE--SAVRALI-SSGLIVSVIR
09der KKGTPYAAQLAAADAVKKAQTSFGMAAVDVIVRGSGSGRE--QAIRAIQ-ASGIEVRSIM
10ec RKSTPFAAQVAAERCADAVK-EYGIKNLEVMVKGPGPGRE--STIRALN-AAGFRITNIT
11hi RKSTPFAAQVAAERCAEIVK-EFGLKNLEVMVKGPGPGRE--STIRALN-AAGFRITNIT
12hp KKSTPYAAQQAVESALSKAK-EHGVKEVGIKVQGPGSGRE--TAIKSVGATEGIKVLWIK
13mg RKKTPYSAGVAADKVAKTVK-EMGMGSVKMYLKGTGRGKD--TTIRSFA-NAGITITEIN
15mp RKKTPYSAGIAADKVAKTVK-EMGMATVKLFVKGTGRGKD--TAIRSFA-NAGLSITEIN
17mtu RKSTPFAAQLAAENPARKAQ-DHGVRKVDVFVKGPGSGRENPDPVGAGR-RS-WRWARSR
18nm RKSTPFAAQVAAEAAGKVAQ-EYGVKNLEVRIKGPGPGRE--SSVRALN-ALGFKITSIT
19pae RKSTPFAAQVAAERAGQAAL-EYGLKNLDVNVKGPGPGRE--SAVRALN-ACGYKIASIT
21rp RKATPYAAQVTIDKASEKAK-ECGLKTISIRIGGPGAQRE--SAMRALF-GQNFVVTSIL
22syn KKGTPYAAQTAADSAARRAM-EQGMRQLEVMVSGPGAGRE--TAIRALQ-GAGLEITLIR
23tm RKGTPYAAQLAADKVAREAL-RMGIKKVDVLVKGPGPGRE--PAIRTLQ-GAGLEINQIK
24tp KKSTPFAAQTVAEAAVQKAQ-QCGLREVHVFVKGPGIGRE--SAIRMLG-TMGLRVRSIR
25vib RKSTPFAAQVAAERCAEMAK-EYGLKNLEVMVKGPGPGRE--STVRALN-AAGFRITNIV
26xyf RKCTPFAAQVAAEKAGRAVL-DYGMKSLEVRINGPGPGRE--SAVRSLN-NVGYKITNII
01aae DVTPIPHNGCRPP-ARRRV----------------MPTFNQLVKYGREKRKKKSKAPALQ
04bb DITPIPHNGCRPK-KTRRV----------------MPTINQLIRKPRKSQTEKTASPALQ
05bs DVTPVPHNGCRPP-KRRRV----------------MPTINQLIRKGRVSKVENSKSPALN
06cj DITPLAHNGCRPP-KRRRV----------------MPTINQLVRKERKKVLEKSKSPALK
07cp DETPVPHNGCRPR-KRRRV----------------MPTINQLIRKRRKSSLARKKSPALQ
08ct DETPVPHNGCRPR-KRRRV----------------MPTINQLIRKKRQSGATRKKSPALQ
09der DDSPVPHNGCRPK-KKFRA----------------MPTTQQLLRKGRKVLQKKSKVPALK
10ec DVTPIPHNGCRPP-KKRRV----------------MATVNQLVRKPRARKVAKSNVPALE
11hi DVTPIPHNGCRPP-KKRRV----------------MATINQLVRKPRVKKVVKSNVPALE
12hp DITPLPHNGCRPP-KRRRV----------------VPTINQLIRKERKKVVKKTKSPALV
13mg EKTPIPHNGCKLLSVRANQNNNLWKNF--------MATIAQLIRKPRQKKKVKSKSPALH
15mp EKTPIPHNGCKPP-KRPR-----------------MATIAQLIRKPRKKKKVKSKSPALH
17mtu MSPPTRITVSGPP-NHRRV----------------MPTIQQLVRKGRRDKISKVKTAALK
18nm DVTPLPHNGCRPP-KKRRI----------------MPTINQLVRKGRQKPVYVNKVPALE
19pae DVTPIPHNGCRPP-KKRRV----------------MATINQLVRKPRKRMVDKSDVPALQ
21rp DVSSIAHNGVRPP-KRRRV----------------MPTYNQLVRFGRKSKTRKTKSPALE
22syn DVTPIPHNGCRPP-KRRRV----------------MPTIQQLIRSERSKVQKKTKSPALK
23tm DVTPIPFNGCRPK-KRRRV--------------MKMPTINQLIRYGRKPKKKKSKAPALQ
24tp DITPIPHNGCRPR-KTRRI----------------MPTINQLTRIGRKAVFSRTKSPALQ
25vib DATPIPHNGCRPP-KKRRV----------------MATINQLVRKPRAKQVVKSNVPALA
26xyf DVTPIPHNGCRPP-KKRRV--------MLYLEESTMATINQLVRKPRQASTYKSASPALD
01aae G-------------CPQKRGVCVRVYTVTPKKPNSALRKVARVRLSNGIEVTAYIPGEGH
04bb N-------------CPQRRGICTRVMTVTPKKPNSALRKVARVRLSNGFEVTAYIPGIGH
05bs KGYNSFKKEHTNVSSPQKRGVCTRVGTMTPKKPNSALRKYARVRLTNGIEVTAYIPGIGH
06cj N-------------CPQRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVAKVRLTSGFEVISYIGGEGH
07cp K-------------CPQKRGVCLQVKTKTPKKPNSALRKVAWVRLSNGQEVIAYIGGEGH
08ct K-------------SPQKRGVCLQVKTKTPKKPNSALRKVAWVRLSNGQEVIAYIGGEGH
09der G-------------SPFRRGVCTVVKTTTPKKPNSALRKIARVRLSSGFEVTAYIPGEGH
10ec A-------------CPQKRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVCRVRLTNGFEVTSYIGGEGH
11hi A-------------CPQKRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVCRIRLTNGFEVTSYIGGEGH
12hp E-------------CPQRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVAKVRLTSKFEVISYIPGEGH
13mg YNLNLLNKKTTNVYSPLKRGVCTRVGTMTPRKPNSALRKYAKVRLTNGFEVLAYIPGEGH
15mp YNLNLLNKKVTNVYSPLKRGVCTRVGTMTPKKPNSALRKYAKVRLTNGFEVLTYIPGEGH
17mtu G-------------SPQRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVKLTSQVEVTAYIPGEGH
18nm A-------------CPQKRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVCKVRLTNGFEVISYIGGEGH
19pae N-------------CPQRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVCRVRLTNGFEVSSYIGGEGH
21rp S-------------NPFKSGVCLVVKTVTPKKPNSALRKIATVRLSNKRTVNAYIPGEKH
22syn Q-------------CPQRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGIGH
23tm G-------------NPQKRGVCIKVSTMTPKKPNSALRKIARVRLSNGIEVTAYIPGIGH
24tp A-------------CPQKRGVCTRVMTVTPKKPNSALRKVARVRLSSGVEVTAYIPGIGH
25vib A-------------CPQKRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVCRVRLTNGFEVTSYIGGEGH
26xyf K-------------CPQRRGVCTRVYTSTPKKPNSALRKVAKVRLTNQEEVISYIGGEGH
01aae NLQEHSIVLVRGGRVKDLPGVRYKIIRGALDAAGVEGRRQSRSKYGTKRPKEEKGG----
04bb NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHIVRGAKDTLGVNNRKKGRSKYGTKKPKA--------
05bs NLQEHSVVLIRGGRVKNLPRVRYHIVRGALDTAGVENRAQGRPKYGTKKPKAK-------
06cj NLQEHSIVLVRGGRVKDLPGVKYHIVRGALDTAGVAKRTVSRSKYGAKRPKAGAAK----
07cp NLQEHSIVLIQGGRVKDLPGVRYHIVRGTLDCAAVKNRKQSRSRYGAKRPK---------
08ct NLQEHSIVLVQGGRVKDLPGVRYHIVRGALDCAAVKNRKQSRSRYGAKRPK---------
09der NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHIVRGSLDTQGVKDRNKSRSKYGTKKPKAGAAAAKK-
10ec NLQEHSVILIRGGRVKDLPGVRYHTVRGALDCSGVKDRKQARSKYGVKRPKA--------
11hi NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHTVRGALDCAGVKDRKQGRSKYGVKRPKA--------
12hp NLQEHSIVLVRGGRVKDLPGVKYHIVRGALDTAGVNKRTVSRSKYGTKKAKATDKKATDN
13mg NLQEHSVTLLRGGRVKDLPGVRYHIVRGTLDTVGVDKRRQQRSAYGAKKPKPKS------
15mp NLQEHSVTLLRGGRVKDLPGVRYHIVRGTLDTVGVEKRRQQRSAYGAKKPKAKS------
17mtu NLQEHSMVLVRGGRVKDLPGVRYKIIRGSLDTQGVKNRKQARSRYGAKKEKG--------
18nm NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHTVRGSLDTAGVKDRKQARSKYGAKRPK---------
19pae NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHTVRGSLDTSGVKDRKQGRSKYGAKRPK---------
21rp SVKEHDRVLVRGGQVPDLPGVKYHIVLGAYDIAGVKGRKQGRSRYGAHRKQVAATKK---
22syn NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHIVRGTLDATGVKDRKQGRSKYGTKREKAKK------
23tm NLQEHSVVLVRGGRVKDLPGVRYKIIRGALDAAGVEGRRQSRSKYGAKRPKDQKK-----
24tp NLQEHSIVLIRGGRVKDLPGVRYHIIRGAKDTLGVVDRKRGRSKYGAKRPRA--------
25vib NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHTVRGALDCAGVNDRKQARSKYGVKRPKS--------
26xyf NLQEHSVVLIRGGRVKDLPGVRYHTVRGSLDAAGVAKRRQGRSKYGAKRPKS--------
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01aae ---MARIAGVDLPNNKRLEVALTYIYGIGWSRAREICEKTGIPCTKRVGELTPDELNTLR
04bb ---MARISGIDLPNNKQLKIALTSIYGIGRTRALEVCNKSSISPSKIAKDLDNDEVNRLR
05bs ---MARIAGVDIPRDKRVVISLTYIFGIGRTTAQQVLKEAGVSEDTRVRDLTEEELGKIR
06cj ---MARIAGVDLPKKKRIEYGLTYIYGIGLFTSRKILDKVGISYDKRVHELSEDEAAAIR
07cp ---MPRIIGIDIPAKKKLKISLTYIYGIGSARSDEIIKKLKLDPEARASELTEEEVGRLN
08ct ---MPRIIGIDIPAKKKLKISLTYIYGIGPALSKEIIARLQLNPEARAAELTEEEVGRLN
09der ---MARIAGIDLPREKRVEIALTYIYGIGLTRSKEILARTGVSPDTRVKNLSEAEQSTLR
10ec ---VARIAGINIPDHKHAVIALTSIYGVGKTRSKAILAAAGIAEDVKISELSEGQIDTLR
11hi ---VARIAGINIPDHKHAVIALTAIYGIGKTRSQAICAAAGIAEDVKIRELSEEQIDKLR
12hp KKKMARIAGVDLPKKKRVEYALTYIYGIGLKSSREILEAVGISFDKRVHELSEDEVSSIA
13mg ---MARILGIDIPNQKRIEIALTYIFGIGLSSAKTILKKAKINPDKRVKDLSEEELVAIR
15mp ---MARILGIDIPNQKRIEIALTYIFGIGLSRSQAILKQANINPDKRVKDLTEEEFVAIR
17mtu ---MDRLVGVDLPRHKRMEVALTYIFGIGRTRSNEILAATGIDRDLRTRDLTEEQLIHLR
18nm ---MARIAGVNIPNNAHIVIGLQAIYGIGATRAKLICEAANIAPDTKAKDLDETQLDALR
19pae ---MARIAGVNIPDNKHTVISLTYIYGVGRTTAQSICAATGVNPAAKIKDLSDEQIDQLR
21rp ---VARIASVNIPDNKRLVVSLTYIYGLGSTMAAEICNKAKISKDKKVKVLTDQELISLR
22syn ---VARIAGVDLPRDKRVEIALTYLYGIGLSRSHEILDATGVSPDVRVKDLSDEDALKLR
23tm ---MARIVGVELPNNKKVWVALTYIYGIGRSRSFEILKNTGIDPEKRVGDLTDEEISKIT
24tp ---MARIAGVDLPN-KHVSVALTYIYGISRSSARTICEKARISSACLINDLSQDELAVVR
25vib ---MARIAGINIPDHKHAVIALTAIYGIGKTRSKAILADLGIAESVKISELTEEQIDQLR
26xyf ---MARIAGVNLAIQKHVWIGLQSIYGIGRTRSRKVCDAANVAIYTKIRDLSEPEIERLR
01aae KFIDENYKVEGDLRREVQLNIKKLKDMGCYRGIRHARGLPVRGQQTRTNARTRKGKRKTV
04bb KVIESDYIVEGKLRSEVAMSIKRLMDIACYRGVRHRKGLPLRGQRTKTNARTRKGKRKTV
05bs DIIDK-LKVEGDLRREVSLNIKRLIEIGTYRGIRHRRGLPVRGQNSKNNARTRKGPRRTV
06cj KEIQENYMVEGDLRKQVAMDIKALMDLGSFRGLRHRKGLPVRGQKTKTNARTRKGKRKTV
07cp SLLQSEYTVEGDLRRRVQSDIKRLIAIHSYRGQRHRLSLPVRGQRTKTNSRTRKGKRKTV
08ct ALLQSDYVVEGDLRRRVQSDIKRLITIHAYRGQRHRLSLPVRGQRTKTNSRTRKGKRKTV
09der EAIEKTYKVEGDLRNEVGQNIKRLMDIGAYRGLRHRRGLPVRGQRTKTNARTRKGPKKTV
10ec DEVAK-FVVEGDLRREISMSIKRLMDLGCYRGLRHRRGLPVRGQRTKTNARTRKGPRKPI
11hi DEVGK-FTVEGDLRREVTLNIKRLLDLGCYRGLRHRRSLPVRGQRTKTNARTRKVHVSRS
12hp KKIQQSYLVEGDLRKKVQMDIKSLMDLGNYRGIRHRKGLPVRGQTTKNNARTRKGKKKTV
13mg NAASG-YKIEGDLRREIALNIKHLTEIGSWKGIRHRKNLPVRGQRTRTNARTRKGPRKTV
15mp NVASA-YKIEGDLRREIALNIKHLSEIGAWRGLRHRKNLPVRGQRTRTNARTRKGPRKTV
17mtu DYIEANLKVEGDLRREVQADIRRKIEIGCYQGLRHRRGMPVRGQRTKTNARTRKGPKAHH
18nm DQVAK-YEVEGDLRREVTMSIKRLMDMGCYRGFRHRRGLPCRGQRTRTNARTRKGPRKAI
19pae NEVAK-ITTEGDLRREINMNIKRLMDLGCYRGLRHRRGLPVRGQRTKTNARTRKGPRKPI
21rp NIIENEYKVEGDLKREVTLNIKKKKDIRCYQGLRHIRKLPVRGQNTHSNARTRKGKAIAI
22syn TYIDENYEIEGDLRRWEAMNIKRLGDIGTYRGRRHRQGLPVRGQRTRTNARTRRGRRLTV
23tm KYIQDHFKVEGELRSEVERNIRRLIEIGCYRGIRHKLGLPVRGQKTRSNARTRKGPRPSR
24tp AIIDREYKVEGRLRTEVALNIKRLMDIGCYRGLRHRKGLPVRGQRTRTNARTRKGKRKTV
25vib DGVAK-YTVEGDLRREVSMNIKRLMDLGCYRGLRHRRSLPLRGQRTKTNARTRKGPRKPI
26xyf VEVGK-YVIEGDLRREVGMAIKRLMDLNCYRGLRHRRGLPLRGQRTRTNARTRKGPRKAI
01aae GGTKKAKAK---------------------------------------------MTEQKQ
04bb ANKKIASK----------------------------------------------------
05bs ANKKK-------------------------------------------------------
06cj GAKS--------------------------------------------------------
07cp AGKKK------------------------------------------------------M
08ct AGKKK------------------------------------------------------M
09der AGKKKATRK---------------------------------------------------
10ec KK----------------------------------------------------------
11hi KNSRGK------------------------------------------------------
12hp GSK---------------------------------------------------------
13mg ANKKIESK----------------------------------------------------
15mp ANKKIESK----------------------------------------------------
17mtu RRQEEG----VMAEAKTGAKAAPRVAKAAKAAPKKAAPNDAEAIGAANAANVKGPKHTPR
18nm AGKK--------------------------------------------------------
19pae RK----------------------------------------------------------
21rp AGKKKTVK----------------------------------------------------
22syn AGKKKTPAKK--------------------------------------------------
23tm IKTKKKSS----------------------------------------------------
24tp AGKKK-------------------------------------------------------
25vib KK----------------------------------------------------------
26xyf KK-------------------------------------------------------MMN
01aae QKKWHEKRKHLVGVVVSDKMDKTVVVKVDRKVPHPIYGKHIIKSKKYHAHDE-HNECRVG
04bb --MARENKKELIGKVVSDKMSKTIVVEIVQRKMHPIYHKYLKVSKKVKAHDE-KEVSKVG
05bs -MSERNQRKVYQGRVVSDKMDKTITVVVETYKKHTLYGKRVKYSKKFKAHDE-NNQAKIG
06cj ----MAFKREIQGVVVKIAGEKTASVLVERKVVHPRYRKIVKRFKKYLIHDE-RNEVKVG
07cp ASEPRGSRKVKIGVVVSAKMEKTVVVRVERIFSHPQYLKVVRSSKKYYAHTE--LKVSEG
08ct ASDVRGRRKTKIGVVVSSKMEKTVVVRVERVYSHPQYAKVVRDSSKYYAHNE--LDVKEG
09der ------MKKTFTGVVVSDKADKTVSVKVERRFAHPLYGKVVTRSHKYAAHDE-NNEYKIG
10ec ---MTDKIRTLQGRVVSDKMEKSIVVAIERFVKHPIYGKFIKRTTKLHVHDE-NNECGIG
11hi ---MTDKIRSVQGKVVSDKMEKSFVVAIERKVKHPLYGKFIRRTTKLHVHDE-NNEAKVG
12hp MNTKEPHKRLVQGKVISKFAEKSAVILVERKVVHEKYRKIVKKFKKYTIHDE-NNQVKVG
13mg --MKRNQRKQLIGTVVSTKNAKTATVKVTSRFKHPLYHKSVIRHKKYHVHNFGELVANDG
15mp --MKRNQRKVLIGIVKSTKNAKTATVQVESRFKHPLYHKSVVRHKKYQAHNEGEVLAKDG
17mtu TPKPRGRRKTRIGYVVSDKMQKTIVVELEDRMRHPLYGKIIRTTKKVKAHDE-DSVAGIG
18nm -MSETKNVRTLQGKVVSDKMDKTVTVLVERKVKHPLYGKIIRLSTKIHAHDE-NNQYGIG
19pae MAEAQKTVRTLTGRVVSDKMDKTVTVLIERRVKHPIYGKYVKRSTKLHAHDE-SNQCRIG
21rp -----MPKRVLQGVVISSKTDKTVTVKVERKFKHPIYKKFVKVSKKYAAHDI-ENKYKEG
22syn -----MAIKERVGIVVSNKMDKTVVVAVESRSPHPKYGKIVVKTKKFKAHDE-ENQCQEG
23tm -----MPRKRLTGIVVSDKMDKTVVVAVEKLVQHPLYKKYVKRTKKYHAHDE-RNECKIG
24tp --VKRPERRTLVGLVTSDKMHKTVTVRITTKKLHALYKKYVSRSKKYQAHDE-ENTARAG
25vib ---MSDKIRTQLGRVVSDKMDKSIVVAIERMVKHPIYGKFVKRTTKVHAHDE-NNECGIG
26xyf DHNERKPLRTIKGRVISNKMQKTVTVLVERQIKHALYGKYIKRSTKLHAHDA-DDLCNEG
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01aae DIVMIRETRPLSKTKRWVVVKILQRARRPEEEIQKQQEGQEQ------------VREAIK
04bb DKVKIIEVRPISKDKRWSLVEVLEKLK---------------------------------
05bs DIVKIMETRPLSATKRFRLVEVVEEAVII-------------------------------
06cj DTVVAVECRPLSKRKSFRLKSVLATGVE--------------------------------
07cp DKVKIQETRPLSKLKRWRVIEHVGVVS---------------------------------
08ct DTVRIQETRPLSKTKRWRVVGRVN------------------------------------
09der DRVEIIAVRPISKTKTWKVTKLIERPRGIETTLAETEVAGGEA-----------------
10ec DVVEIRECRPLSKTKSWTLVRVVEKAVL--------------------------------
11hi DTVEIRECRPLSKTKSWTLVRVVEKAVIA-------------------------------
12hp DFVSAIECRPLSKTKSFTLKEILVVGV---------------------------------
13mg DRVQIIETRPLSALKRWRIVKIIERAK---------------------------------
15mp DKVQIVETRPLSATKRFRIAKIIERAK---------------------------------
17mtu DRVSLMETRPLSATKRWRLVEILEKAK---------------------------------
18nm DVVVISESRPLSKTKSWVVSELVEKARSI-------------------------------
19pae DLVTIRETRPLAKTKAWTLVDIVERAVEV-------------------------------
21rp DKVSIVESRPISKTKTWVVLNLE-------------------------------------
22syn DKVRIQETRPLSKTKRWQVINIMSHSS---------------------------------
23tm DVVEIEETRPLSKAKRWRVVRIIQRFE-PERVVKEKEDIQEEIEAVEGKGGVES------
24tp DVVRIAESRPLSRRKRWRLVEIVERAK---------------------------------
25vib DTVEIRECRPLSKTKSWTLVKIVEKAKM--------------------------------
26xyf DVVLMTEVAPISKTKNWRVVEIVARSD---------------------------------
01aae RYGSFELLKGKNTLPELEALLEERKLVLENLKKQLKEAHKGKPKIEAEGDEKLKELIREV
04bb ------------------------------------------------------------
05bs ------------------------------------------------------------
06cj ------------------------------------------------------------
07cp ------------------------------------------------------------
08ct ------------------------------------------------------------
09der ------------------------------------------------------------
10ec ------------------------------------------------------------
11hi ------------------------------------------------------------
12hp ------------------------------------------------------------
13mg ------------------------------------------------------------
15mp ------------------------------------------------------------
17mtu ------------------------------------------------------------
18nm ------------------------------------------------------------
19pae ------------------------------------------------------------
21rp ------------------------------------------------------------
22syn ------------------------------------------------------------
23tm ------------------------------------------------------------
24tp ------------------------------------------------------------
25vib ------------------------------------------------------------
26xyf ------------------------------------------------------------
01aae NKAQAEVRALEIIVNRVRKYEELYAQYKQMTEKKAYVDPKLWVRIRKMNETGERK---VV
04bb --------------------------VARSIKKGPFIEKSLYQKVLSS--FGSEK-RVVI
05bs --------------------------MARSLKKGPFVDGHLMTKIEKLNETDKKQ---VV
06cj --------------------------MARSLKKGPFVDDHVMKKVIAAKKANDNK---PI
07cp --------------------------MSRSLRKGPFVDHHLLKKVRAMNIEEKKT---PI
08ct --------------------------MSRSLRKGPFVDHHLLKKVRDMNALEKKT---PI
09der --------------------------MPRSLKKGPFVEDHLLKKVDAQNDKKDKR---VI
10ec --------------------------MPRSLKKGPFIDLHLLKKVEKAVESGDKK---PL
11hi --------------------------MPRSLKKGPFLDLHLLKKVEKAVESGDKK---PI
12hp --------------------------MSRSIKKGPFIDDHLMKKTLKAKEGKDNR---PI
13mg --------------------------MSRSSKKGAFVDAHLLKKVIEMNKQAKKK---PI
15mp --------------------------MSRSAKKGAFVDAHLLKKVIDMNKQEKKR---PI
17mtu --------------------------MPRSLKKGPFVDEHLLKKVDVQNEKNTKQ---VI
18nm --------------------------MARSLKKGPYVDLHLLKKVDAARASNDKR---PI
19pae --------------------------MPRSLKKGPFIDLHLLKKVEVAVEKNDRK---PI
21rp --------------------------MARSIWKGPFVDGYLIKKVQKLMKSGKSE---MI
22syn --------------------------MGRSLKKGPFVAASLLRKIDKLNDKGDKQ---VV
23tm --------------------------MGRSRKKGPYVDRKLLEKIRKLNETGEKK---VI
24tp --------------------------MSRSVKKGPFVDKKLYKRVVEMNKAANQRNKKVI
25vib --------------------------MPRSLKKGPFIDLHLLKKVEKAVESGDKK---PI
26xyf --------------------------MPRSTKKGPFFDHHLIKKVESA--AGSKR---PI
01aae RTYSRATTIIPEFVGHTIAVHNGKTFVPVYITQDMVGHKLGEFAPTRTFKGHPEKTAKVV
04bb KTYSRSSTIIPEMVSLTISVYNGKTFIPIYITEDLVGHKLGEFSPTRIFRGHAK--SDKK
05bs KTWSRRSTIFPQFIGHTIAVYDGRKHVPVFISEDMVGHKLGEFAPTRTYKGHASD--DKK
06cj KTWSRRSTITPDMIGLTFNVHNGKSFIPVYITENHIGYKLGEFAPTRTFKGHKG-SVQKK
07cp KTWSRRSMITPEMIGHTFEVHNGKKFLTVFVSETMVGHKLGEFSPTRIFKSHP---VKKG
08ct KTWSRRSMITPEMIGHTFEVHNGRKFLTVFVSETMVGHKLGEFSPTRMFKSHP---VKKG
09der KTWSRRSTIVPEMIGHTIAVYNGKQHVPVFVNEQMIGHKLGEFSPTRTYRGHGA---DKN
10ec RTWSRRSTIFPNMIGLTIAVHNGRQHVPVFVTDEMVGHKLGEFAPTRTYRGHAA---DKK
11hi KTWSRRSMIIPSMIGLTIAVHNGRQHVPVYVSDEMIGHKLGEFAPTRTYRGHAA---DKK
12hp KTWSRRSTILPEMIGFTYNVHNGRVFIPVYITENHVGYKLGEFAPTRTFKGHKG-SVQKK
13mg KTWSRRSTIFPEFVGNTFSVHNGKTFINVYVTDDMVGHKLGEFSPTRNFKQHT---ANR-
15mp KTWSRRSTIFPEFVGNTFAVHNGKTFINVYVTDDMVGHKLGEFSPTRNFKQHT---ANR-
17mtu KTWSRRSTIIPDFIGHTFAVHDGRKHVPVFVTESMVGHKLGEFAPTRTFKGHIKD--DRK
18nm KTWSRRSTILPDFIGLTIAVHNGRTHVPVFISDNMVGHKLGEFSLTRTFKGHLA---DKK
19pae KTWSRRSMILPHMVGLTIAVHNGRQHVPVLVNEDMVGHKLGEFAATRTYRGHAA---DKK
21rp KTWSRRSTILPIFVGFTFSVHNGNKFIPVYINEEMVGRKLGEFAPTRTFHGHG---ADKK
22syn KTWSRASTILPQMVGHTIAVHNGRQHVPVFVSEQMVGHKLGEFAPTRTFRSHSKS--DKK
23tm KTWSRASMIIPKWVGHGIAVYNGMKHIPVYITENMIGHRLGEFAPTRRFGGHADKKAKKG
24tp KSYSRCSTIIPEMVGFTISVHNGKSWIPVYITEEFVGHKLGEFSPTRVFRGHSG--SDKK
25vib KTWSRRSMIIPTMIGLTIAVHNGRQHVPVFVTDEMIGHKLGEFAPTRTYRGHAA---DKK
26xyf KTCSRRSVILPQMVGHTIAIHNGKNYYPVVINENMVGHKLGEFSITRVFKGHG---GDKK
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01aae KKK----MGQKTHPIGFRLG--VIKEWPSKWYAPK-KEYSKLLHEDLKIKNYIKERYK--
04bb -GRK---MGQKVHPYSLRVK--INKDWKSKWYFDK-KLYSAILHEDFLIRREIMKFLKGI
05bs TRR----VGQKVNPVGLRIG--VIRDWESKWYAG--KDYADFLHEDLKIREYISKRLS--
06cj IGK----MGQKVNPIGLRLG--INRNWESRWFPTK-ANLVENIGEDYKIRAFLKRKLY--
07cp -------MGQKGCPIGFRTG--VTKKWRSLWYGNK-QEFGKFLIEDVRIRQFLRKKPS--
08ct -------MGQKGCPIGFRTA--VTKKWRSLWYGNN-QEFGKFLIEDVKIREFLKKKPS--
09der AKGSKKKMGNKINPNGFRLG--VTKGWNSRWYAGK-KQYASLLKEDEQIRQLINKKLA--
10ec AKKK---MGQKVHPNGIRLG--IVKPWNSTWFANT-KEFADNLDSDFKVRQYLTKELA--
11hi AKK----MGQKVHPHGIRLG--IVKPWSSTWFANT-QDFADNLEGDFKVRKFLNKELA--
12hp IGK----MGQKVNPVGLRLG--INRNWTSRWFPSA-RTAPSNIDEDNKIRKFLKKELY--
13mg -------MGQKVNSNGLRFG--INKNWISRWTASSNQQTATWLVQDEKIRNLFFINYR--
15mp -------MGQKVNSNGLRFG--INKNWISRWTANSHAQTAKWLIEDEKIRNLFFVNYR--
17mtu SKRR---VGQKINPHGFRLG--ITTDWKSRWYAD--KQYAEYVKEDVAIRRLLSSGLE--
18nm AKKK---MGQKINPTGFRLA--VTKDWASKWFAKS-TDFSTVLKQDIDVRNYLRQKLA--
19pae AKR----MGQKVHPNGIRLG--IVKEHTSVWYADR-KNYADYLFADLKVREYLQDKLK--
21rp VKRK---MGQKVCAHGFRVGPTLIKDWDSILYAE--KHYKTLFIQDLKIRDLINKWFN--
22syn ARK----MGQKIHPVGFRLG--ITKDHKSCWYADP-KRYPELLQEDHKIRQYIEKTLN--
23tm ELKK---VGQKVHPRGFRLG--LSADWQAKWFNE--KNYKEWLLEDEEIRKIIKNKYY--
24tp VGR----MGQKVSPIGLRLG--INKVWSSRWYAGP-REYAALLHEDLRIRSMIRSFPECK
25vib AKKK---MGQKVHPNGIRLG--IVKPWNATWFANT-KDFADNLDGDFKVRQYLSKELA--
26xyf SGK----MGHKVHPIGIRLG--ISADWNSKWYANK-AEFAGYLAADLKVRQVLRKKMS--
01aae VAGVSKVEIER-IVDKVRVKIHTARPAIVIGRRGQEVENLKKTLEKMLPG--KEITISVV
04bb KFDISDIEIIRNNPQKVTVVIVTPRPGSVIGLKGSNLEKIGQLLTKKIS---KKISIKIK
05bs DASVSKVEIER-AANRVNITIHTAKPGMVIGKGGSEVEALRKALNSLT---GKRVHINIL
06cj YAGISQILVER-TAKKLRVTVVAARPGIIIGKKGSDVDNLRKELQDLIG---KDVNINIK
07cp CQGAAGFVVRR-MSGKIEVTIQTARPGLVIGKKGAEVDLLKEELRALTG---KEVWLEIA
08ct CQGAAGFVVKR-MSGKIEVTIHTARPGLVIGKKGAEVESLKAELKKLTD---KDVWVEIA
09der AAGIARIEIER-AGQQVNVIISAAKPGVVIGKGGESIKELRGDIERLV--SAGTVAVNVA
10ec KASVSRIVIER-PAKSIRVTIHTARPGIVIGKKGEDVEKLRKVVADIA---GVPAQINIA
11hi SASVSRITIER-PAKSIRVTIHTARPGIVIGKKGEDVEKLRNAVSKIA---GVPAQINIA
12hp YAGVSEIVIER-AAKKLRVTVVAARPGLIIGKKGVDIEKVKDGLKTLIK---KEVSINIK
13mg NAQVSNVEIER-TQTTVDVYVYAAQPALLIGSENKNIQKITKMIQIIVG-RKIKLDLTIN
15mp NAQVSNVEIER-TQATVDVFVYAAQPAFLIGSENKNIQKITKQIKQIIG-RTTNLDLTIN
17mtu RAGIADVEIERTRDR-VRVDIHTARPGIVIGRRGTEADRIRADLEKLTG---KQVQLNIL
18nm NASVGRVVIER-PAKSARITIHSARPGVVIGKKGEDIEVLKRDLQVLM---GVPVHVNIE
19pae SASVSRIDIHR-PAQTARITIHTARPGIVIGKKGEDVEKLRQDLTKQM---GVPVHINIE
21rp QAQISRVLIERPSNKSIIININAKKPNIIIGKNGTEIDKLKKAIENMTFL--KEVYINIH
22syn NAGISDIRIER-KAEQIELGIHTARPGVVVGRGGSGIEQLREGLQKLLG-SARQIRVNVI
23tm HAGISEIYVERPDAERINITVKTARPGIIIGRKGSEITSLREELERKFN---RRVVINIE
24tp NADIAEVEIVR-HPQRVTVVMHTARPGVVIGAKGVNIEKIGAEVQKRLN---KKVQIKVK
25vib NASLSRIVIER-PAKSIRVTIHTARPGVVIGKKGEDVEKLRAAVAKIA---GVPAQINIA
26xyf QAGISKILIER-PSNTACVSMHVARPGVVIGKRGEDIEMLRKQVSDIM---GVSVHINVI
01aae EVRVPELDAQLVAQDIATQIERRVSHRRAMKRAIDNALKA-GAKGVKVQVKGRIGGAELA
04bb EVKRPELDAQIIANGIAKQVENRASYRKVLKSSLSTSMLK-GAQGLKIKIAGRLGGAEIA
05bs EIKRADLDAQLVADNIARQLENRVSFRRAQKQQIQRTMRA-GAQGVKTMVSGRLGGADIA
06cj EERKAGASAQLAAESVATQLEKRIAFRRAMKKVIQGAQKA-GAKGIKVSVSGRLGGAEMA
07cp EIKRPELNAKLVADNIARQIERRVSFRRAMKKAMQSVMDA-GAVGVKIQVSGRLAGAEIA
08ct EVKRPELNAQLVADGIAKQIERRVSFRRAMKKALQSVMDA-GALGVKVQVSGRLAGAEIA
09der EIPNPNISAPLVALRIAEQIERRFAFRRAMKQAAQRVMES-GARGVKVILSGRLGGAEQA
10ec EVRKPELDAKLVADSITSQLERRVMFRRAMKRAVQNAMRL-GAKGIKVEVSGRLGGAEIA
11hi EVKKPELDAKLVADSIASQLERRVMFRRAMKRAVQSAMRL-GAKGIKVEVSGRLGGAEIA
12hp EVKHPQADAQLAAENVATQLEKRVAFRRAMKKVMQAALKS-GAKGIKVCVSGRLAGAEIA
13mg EIGSPMLSSRIIARDIANAIENRVPLRSAMRQALTKVLKA-GANGIKVLVSGRLNGAEIA
15mp EIGSPMLSARIIARDLANAIEARVPLRTAMRQSLIKVLKA-GANGIKVLVSGRLNGAEIA
17mtu EVKNPESQAQLVAQGVAEQLSNRVAFRRAMRKAIQSAMRQPNVKGIRVQCSGRLGGAEMS
18nm EIRRPELDAQIIADGIAQQLEKRVQFRRAMKRAMQNAMRS-GAKGIKIMTSGRLNGADIA
19pae EIRKPELDAMLVAQSVAQQLERRVMFRRAMKRAVQNAMRI-GAKGIKIQVSGRLGGAEIA
21rp EVRKFNIDAAIVAQTIAAQLEKRVSFRKAMKTAIQASFKQ-GGQGIRVSCSGRLGGAEIA
22syn EVPNADADAALMAEYIGQQLERRVSFRRVVRQALQRAERA-EVKGIKIQVSGRLNGAEIA
23tm EIKTPELDAQLVAESIASRIEKRASYKVAMKRAIMNAMRK-GAQGIKVMVAGRLGGAEIA
24tp EIKRMELNAYLVAQNVARQLTARVSFRKCLRQACAGTMKS-GAQGVKIRVSGRLGGAEMS
25vib EVRKPELDGQLVADSIASQLERRVMFRRAMKRAVQNAMRL-GAKGIKVEVSGRLGGAEIA
26xyf EVRKPELDAQLVAESVAQQLERRIMFRRAMKRSVGNAMRL-GALGIKISVAGRLNGAEIA
01aae RKEWFLVGRMPLQTLRADIDYGFATAYTKYGILSVKVWIYKGDVLNGR------------
04bb RSFEVKEGRVPLHTLRANIDYGFSEAQTTYGIIGVKVWLFKGEVLGRQTNSDAGQVINKK
05bs RPEYYSEGTVPLHTLRADIDYATSEADTTYGKLGVKVWIYRGEVLPTKKKNEEGGK----
06cj RTEWYLEGRVPLHTLRAKIDYGFAEARTTYGNIGVKVWIFKGEVLHKGMQPEKTEESAPA
07cp RSEWYKNGRVPLHTLRADIDYATACAETTYGIIGIKVWINLGENSSSTTPNNPAAPSAAA
08ct RSEWYKNGRVPLHTLRADIDYATASAETTYGIIGIKVWINLGEKKAVPAANHAGAASTAA
09der RTEKVLEGRVPLHTLRADIDYGTALARTTYGILGIKVLVFNGEVIGGKTETFARPQRRDR
10ec RTEWYREGRVPLHTLRADIDYNTSEAHTTYGVIGVKVWIFKGEILGGMAAVEQPEKPAAQ
11hi RSEWYREGRVPLHTLRADIDYNTAEAHTTYGVIGVKVWIFKGEILGGMAAVAQSEQQPAD
12hp RTEWYMEGRVPLHTLRAKIDYGFAEAMTVYGIIGVKVWIFKGEVLQKGIQFEKKEEAKEE
13mg RDKMYIEGNMPLSTLRADIDYAFEKAKTTYGIIGVKVWINRGMIYAKGLNRTPAHILHPQ
15mp RDKMYIEGNMPLSTLRADIDYALEKAQTTYGVIGVKVWINRGMIYTKGLNRTPAHILHPQ
17mtu RSEFYREGRVPLHTLRADIDYGLYEAKTTFGRIGVKVWIYKGDIVGGKRELAAAAPAGAD
18nm RSEWYREGRVPLHTLRANVDYATSEAHTTYGVLGLKVWVYTEGNIKSSKPEHESKQRKAG
19pae RTEWYREGRVPLHTLRADIDYATYEAHTTYGVIGVKVWIFKGEVIGGR--Q-EELKPVAP
21rp RTEWYIEGRMPLHTLRADIDYSTAEAITTYGVIGVKVWIYKGEYKENKRYN---------
22syn RTEWVREGRVPLHTLRADIDYAYRTALTTYGILGIKVWIFKGEVIPGQEAAIVAPPSQPR
23tm RREWYLRGRLPLQKIKAIIDYGTATAWTKYGTIGIKVWIYKGDADI--------------
24tp RTEEIKEGRTPLHTLRADIDYGFAEAHTTYGSIGVKVWLYSGMMYGNECRKDVGSLLR--
25vib RSEWYREGRVPLHTLRADIDYATSSAHTTYGVIGVKVWIFKGEILGGMPAATEAAEPKAD
26xyf RSEWYREGRVPLQTLRADIGYGFSEAHTNYGVTGVKVLIYHGDIFSFSSVGQEKQDDISR
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01aae ------------------------------------------------------------
04bb PFR----ERGDAVKNFDKTLNNREKANEKQTRLLDKKDGLSKDEVDLLNKKKFSASFSKE
05bs ------------------------------------------------------------
06cj KKP----RRT---RRGK-------------------------------------------
07cp ------------------------------------------------------------
08ct A-----------------------------------------------------------
09der DER----RPEGGDRPARRRPTARRRTGGE-------------------------------
10ec PKK----QQ----R-KGRK-----------------------------------------
11hi KPK----KAP---RGKGRK-----------------------------------------
12hp REP----RRS---RRGRQ------------------------------------------
13mg KKQ----LKTPTIKKTNSVIAKQKLTGSDIETASLKALTD-NNQNHE-------------
15mp KKQPNRQNQQPRHFNQGQVLSANKLTGSDVETSSIQALTKPNKEDKQ-------------
17mtu RPR----RERPSGTRPRRSGASGTTATGTDAGRAAGGEEAAPDAAAPVEAQSTES-----
18nm RRN----AAA---N----------------------------------------------
19pae APR----KK------AAR------------------------------------------
21rp ------------------------------------------------------------
22syn -------------RKSRRQQFDDRSQDG--------------------------------
23tm ------------------------------------------------------------
24tp --R----SRRESGQKSDELVRDERTHAERG------------------------------
25vib KPK----KQ----R-KGRK-----------------------------------------
26xyf GDR----NAD---RSSRRSREVR-------------------------------------
01aae ------------------------------------------------MGGKDIDRLIEE
04bb RDDSNEQDIGG-------------------------------------------------
05bs ------------------------------------------------------------
06cj ------------------------------------------------------------
07cp -----------------------------------------------------------M
08ct -----------------------------------------------------------M
09der -------------------------------------------------------MALTF
10ec --------------------------------------------------------AH--
11hi -------------------------------------------------------MSN--
12hp ------------------------------------------------------------
13mg --------------MNDQKTTNTGLLTSTLKT--KPKHNLKPSSEAIKKAVSKKEGHYKN
15mp -----------MTDQNQKANQGNGLQTTNLQAHAQRKHNLRPSSEGIKKAVSKKEGGGHN
17mtu ----------------------------------MAEQPAGQAGTTDNRDARGDREGRRR
18nm -------------------------------------------------------MAKH-
19pae -------------------------------------------------------MANN-
21rp -------------------------------------------------------MSK--
22syn -------------------------------------------------------MAKRR
23tm ------------------------------------------------------------
24tp -------------------------------------------------------MDRHR
25vib -------------------------------------------------------MAKE-
26xyf -------------------------------------------------------MAEER
01aae RRKQQNIEEILP-ELQLEERLIYANRTARVTKGGRRFSFSTLVVVGDRKGHVGFGHGKAK
04bb ---MVDVHAQR----KQIEKLISLNRVTKVVKGGRRFSFAAFMVVGDGEGHVGWGFGKAN
05bs ------MRRIDPSKLELEERLVTVNRVAKVVKGGRRFRFAALVVVGDKNGHVGFGTGKAQ
06cj --------MEKYNREEFEEVIVDIGRVTKVVKGGRRFRFTALVIVGNRKGLVGVGYGKAK
07cp S-LSKNSHKED----QLEEKVLVVNRCSKVVKGGRKFSFSALILVGDGKGRLGYGFAKAN
08ct T-LSRNSHKED----QLEEKVLVVNRCCKVVKGGRKFSFSALILVGDRKGRLGFGFAKAN
09der N-----RRNDRTESSEFEEKMLFVNRTSKTYQGGRRFRFAALVILGDRNGRVGMGIGKAK
10ec ---------IEKQAGELQEKLIAVNRVSKTVKGGRIFSFTALTVVGDGNGRVGFGYGKAR
11hi ---------IEKQVGELQEKLIAVNRVSKTVKGGRIMSFTALTVVGDGNGRVGFGYGKAR
12hp --MTERKGMEEINREEFQEVVVNIGRVTKVVKGGRRFRFNALVVVGNKNGLVGFGLGKAK
13mg KRFQKHNFNN---KSEFEERIVKLKRISKTTKGGRNMRFSVLVVVGNKKGKVGYGIAKAL
15mp RNNQNRRFQKPAFKSEFEERIVKLKRISKTTKGGRNMRFSVLVVVGNRKGKIGYGIAKAL
17mtu D-SGRGSRERDGEKSNYLERVVAINRVSKVVKGGRRFSFTALVIVGDGNGMVGVGYGKAK
18nm --------EIEERGDGLIEKMVAVNRVTKVVKGGRIMAFSALTVVGDGDGRIGMGKGKSK
19pae ---------EQKRDEGYIEKLVQVNRVAKTVKGGRIFAFTALTVVGDGKGRVGFGRGKAR
21rp ---------VKKNEEALSEVLVDVNRVTKVVKGGRRFAFSAYVVVGDKAGRVGAGHGKAK
22syn ----KTSREKK-EDTNWQERVIQIRRVSKVVKGGKKLSFRAIVVVGNETGQVGVGVGKAG
23tm --METQGVMKEIQYEEFEEKIIEIRRTSKVTKGGKNLSFRVVAIVGNKNGKVGLGIGKAR
24tp D-FGKDRLRDK----EFTEKLIKLNRTAKVVKGGRRFSFSALTVVGDQKGRVGFGFGKAG
25vib ---------QQVQANDLQEKLIAVNRVSKTVKGGRIMSFTALTVVGDGNGRVGFGYGKAR
26xyf SQRNRDRSREEKIDDGMIEKLVAVNRVSKTVKGGRQFTFTALTIVGNGEGSVGFGYGKAR
01aae EVTLAIAKGIEKAKKNVIRVPIVDG-TVPHDVIGTFGATKIIVLPARRGTGVVAGGAAKP
04bb DASDAIKKSLTSARKNLRFVP-IRKGTLPHEVIGCFKKAKVLIKPATHGTGVIAGGPVRA
05bs EVPEAIRKAVEDAKKNLIEVPMVGT-TIPHEIIGRFGAGNILLKPASEGTGVIAGGPVRA
06cj EVPDAIRKAVDDAFKNIVEVKTKGS-TIAHDVEVKYNASRILLKPASEGTGVIAGGSTRP
07cp ELTDAIRKGGEAAKKNLMKIEALEDGSIPHEVLVHHDGAQLLLKPAKPGTGIVAGSRIRL
08ct ELTDAIRKGGDAARKNLVSINSLEGGSIPHEVLVNHDGAELLLKPAKPGTGIVAGSRIRL
09der EVPVAIEKAKAVARKNMITVPVENG-TIPHEIVGENSTSRVLLKPAGPGTGVIAGTVPRS
10ec EVPAAIQKAMEKARRNMINVALNNG-TLQHPVKGVHTGSRVFMQPASEGTGIIAGGAMRA
11hi EVPAAIQKAMEKARRNMINVALNEG-TLQHPVKGVHTGSRVFMQPASEGTGIIAGGAMRA
12hp EVPDAIKKAVDDAFKNLIHVTIKGT-TIAHDIEHKYNASRILLKPASEGTGVIAGGSTRP
13mg EVPLAIKKAIKKAHNSIHTVEIHKG-SIYHEVIGRKGASKVLLKPAPLGTGIIAGGAIRA
15mp EVPNAIKKAIKAAHNSLHTIEIHKG-SIYHEVIGRSGASRVLLKPAPQGTGIIAGGAIRA
17mtu EVPAAIAKGVEEARKSFFRVPLIGG-TITHPVQGEAAAGVVLLRPASPGTGVIAGGAARA
18nm EVPVAVQKAMDQARRSMIKVPLKNG-TIHHEVIGRHGATKVFMQPAKEGSGVKAGGPMRL
19pae EVPAAIQKAMEAARRNMIQVDLNGT-TLQYPTKSAHGASKVYMQPASEGTGIIAGGAMRA
21rp EVNEARGKAKQAAKKRMMKVPLYQNRTIHHDVVGKSGAAKVILRRAKAGTGVIAGGSMRA
22syn DVIGAVRKGVADGKKQLIEVPLTKSNSITHITNGVSGGAKVVVRPAAPGTGVIAGGAVRT
23tm EVPEAIRKAISAAKRNIVEVPVING-TIPHEVIGRQDASKVLLKPAAPGTGIIAGGTVRA
24tp DVSEAIRKSVERAKRSMVLFP-LKDGTIPHEVQAKFKGSLVLLRPACSGTGIIAGGTVRA
25vib EVPAAIQKAMEKARRSMVTIALNEG-TLHHPVKGRHSGSKVYMQPAAEGTGVIAGGAMRA
26xyf EVPVAIQKSMEYARKTMANVSLNNG-TLWHPVKANHGAACVFMKPASEGTGVIAGGAMRA
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01aae VFELAGYTDVLTKIIGSTNPDNVVRAVFDALLQLKTPEQIAEERGLPVEEILRRYRRYAL
04bb VMEALGVHDILSKSLGSNNSMNVVKATFKAFDLVLNAEKVAEMRGKTLKTLWG-------
05bs VLELAGVADILSKSLGSNTPINMIRATLQGLSELKRAEDVAKLRGKSVEELLG-------
06cj IVELAGIKDILTKSLGSNNSANVVRATIKALTMLKG------------------------
07cp ILEMAGIKDIVAKSFGSNNPMNQVKAAFKALTGLSPRKDLLR-RGAAIND----------
08ct ILEMAGVKDIVAKSLGSNNPMNQVKAAFKALLTLSCKDDIMK-RRAVIND----------
09der IAELAGITNMLSKELGSRNKVNVAYAVFDGFKNLRTAKQVRNLRGTEVRPSLSSDSPAGR
10ec VLEVAGVHNVLAKAYGSTNPINVVRATIDGLENMNSPEMVAAKRGKSVEEILGK------
11hi VLEVAGVRNVLSKAYGSTNPINVVRATIDALANMKSPEMVAAKRGKTVDEILG-------
12hp IVELAGIKDILTKSLGSNNPYNVVRATFDALAKIKA------------------------
13mg IVELAGFSDIYTKNLGRNTPINMIHATMDGILKQLSPKKVALLRNKPISDL---------
15mp IIELAGYSDIYTKNLGRNTPINMIHATMDGILKQLSPRRVAILRNKNLNEL---------
17mtu VLECAGVHDILAKSLGSDNAINVVHATVAALKLLQRPEEVAARRGLPIEDVAPAGMLKAR
18nm VFDAMGIHNISAKVHGSTNPYNIVRATLDGLSKLHTPADIAAKRGLTVEDILGVNHG---
19pae VLEVAGVQNVLAKCYGSTNPVNVVYATFKGLKNMQAPEAVAAKRGKSVEEIL--------
21rp IFDSLGVHDIVAKSIGSTNVYAMISATFDALNKLASPKSIAIRRDKKVHEISIKSYIQVN
22syn VLELAGVKNILAKQLGSNNPLNNARAAINALETLRTFSEVAEERGVSVEHLYT-------
23tm VVELAGIQNILTKSLGSTNPLNLALATMNGLKNLLDPRKVAKLRDISVEEVFKGVRRENN
24tp IMEVAGATDVLSKSLGSNSAINVVRATFGAVAQLMDARKLARERGKALVDMWG-------
25vib VLEVAGVHNVLSKAYGSTNPINIVRATIDALVDVKSPEMVAAKRGLTVEAISE-------
26xyf VLEAVGVKDVLAKAIGSRNPINLVRATLKGLEDMQSPTHIALKRGKNVRGFSHGS-----
01aae PKMNIKHYYPWRGIYEQTMPRKGPVPPREIPPDPKYGDVLVQKLINKVMKDGKKSVAEWI
04bb ------------------MSRKNKKIKKKVFVDTRYNSRIVAKFANRMMYDGKKSISESI
05bs ------------------MPRKGPVAKRDVLPDPIYNSKLVSRLINKMMIDGKKGKPQTI
06cj -------------------MRRRKAPVREVLPDPIYGNKVITKFINSLMYDGKKSTATTI
07cp ------------------MSRRHSAEKRDIPGDPIYGSVILEKFINKVMMHGKKSVARKI
08ct ------------------MSRRHAAEKKVIPGDPVYGSVVLERFINKVMLHGKKSIARKI
09der SATTEAGEGVADTGGMQ-MARRRRAEVRPVQPDLVYQDVLVSAMINRIMRDGKKNLASRI
10ec ------------------MPRRRVIGQRKILPDPKFGSELLAKFVNILMVDGKKSTAESI
11hi ------------------MPRRRSVEARKILPDPKFGSELLAKFINVIMVDGKKSVAESI
12hp -------------------MRRRKAPVREVLGDPVYGNKVVTKFINKMMFDGKKSVAEKI
13mg ------------------M-RKNRALKRTVLPDPVFNNTLVTRIINVIMKDGKKGLAQRI
15mp ------------------M-RKNRAPKRTVLPDPVFNNTLVTRIINVIMEDGKKGLAQRI
17mtu RKSEALAASVLPDRTI--MPRKGPAPKRPLVNDPVYGSQLVTQLVNKVLLKGKKSLAERI
18nm ------------------MPRRREVPKRDVLPDPKFGSVELTKFMNVLMIDGKKSVAERI
19pae ------------------MPRRRVAAKREVLADPKYGSQILAKFMNHVMESGKKAVAERI
21rp E-----------------MSRRHVAEKRIILPDMKYNSILLSRFINNIMKAGKKAVAEKI
22syn ------------------MSRRGNVKKRPVPPDPVYNSTLLSMTIRRVMRSGKKSLASSI
23tm A------------------MRRRRAEKRQIPPDPVFGDVLVAKLINRVMWDGKKTIAQKI
24tp ------------------MGRKRRVSRRVPPPDARYNSVVLAKFICRMMLAGKKATAVGI
25vib ------------------MPRRRVIGQRKILPDPKFKSELLAKFVNILMVDGKKSTAEKI
26xyf ------------------MSRKGSTPQRNVLPDPKYGSETIARFINMVMKSGKKSVAEKI
01aae VYTALEEAAKEVNMH-PVELLHKVIEKLKPEWEVRPRRVGGATYQVPIEVPERRQISLAI
04bb LYSSIDLLADKLEESDKMAVFYKALDNIKPLVEVRSRRVGGATYQVPVEVREERREALAM
05bs LYKSFDIIKERTGND-AMEVFEQALKNIMPVLEVKARRVGGANYQVPVEVRPERRTTLGL
06cj MYGALEAIDKKGGEKKGIDIFNDAIENIKPLLEVKSRRVGGATYQVPVEVRPARQQALAI
07cp VYSALERFGKKLNLENVLEGFGEALENAKPILEVRSRRVGGATYQVPVEVASERRNCLAM
08ct VYGALERFAKRLGLENPLEGFEEALENAKPVLEVRSRRVGGATYQVPVEVAPDRRSCLAM
09der FYGACRLVQERTGQE-PLKVFKQAYDNVKPRVEVRSRRVGGSTYQVPVEVGPRRQQSLTL
10ec VYSALETLAQRSGKS-ELEAFEVALENVRPTVEVKSRRVGGSTYQVPVEVRPVRRNALAM
11hi VYGALETLAQRTGKE-PLEAFEVALENVRPTVEVKSRRVGGSTYQVPVEVRPVRRNALGM
12hp IYKAFNKIEEKSGEK-GIEVFEKALERVRPLVEVRSRRVGGATYQVPVEVRASRQQSLSI
13mg LYGAFEIIEKRTNQQ-PLTVFEKAVDNVMPRLELKVRRIAGSNYQVPTEVPPDRRIALAL
15mp LYGAFDLIEQRTKEK-PLTVFERAVGNVMPRLELRVRRIAGSNYQVPTEVPQDRKIALAL
17mtu VYGALEQARDKTGTD-PVITLKRALDNVKPALEVRSRRVGGATYQVPVEVRPDRSTTLAL
18nm VYGALEQIEKKTGKV-AIEVFNEAIANAKPIVEVKSRRVGGANYQVPVEVRPSRRLALAM
19pae VYGALDKVKERGKAD-PLETFEKALDAIAPLVEVKSRRVGGATYQVPVEVRPSRRNALAM
21rp VYSALNKIEKKHSVD-PYQTFNNAMHNVKPHLEVTSVRVGGANYQVPTHVDERRGYALAS
22syn VYNALASVGEKTGED-PLEVFEKAIKNLTPLVEVKARRVGGATYQVPMEVRPARGTALAL
23tm VYGAFDIIREKTKKD-PLEVFRQAVENVKPVLEVRPRRVGGATYQVPIEVQEPRRTSLAL
24tp MYDCLERIQQRTGE-EPLPVFTKALENVKPAVEVKSRRVGGSTYQVPMEIRETRREALGM
25vib VYTALDTMAEKSGKD-HLAVFEEALENVRPAVEVKSRRVGGSTYQVPVEVRPVRRNALAM
26xyf VYGAMNVIGEKN-SN-AIELLQKALDNVSPAVEVKSRRVGGATYQVPVEVRASRRMALAM
01aae KWLVQAARERPRGRGQYTMIERLKAELLDALNERGGAYKKKEETHRMAHANMVFSHFRW-
04bb KWIIFAARKS----SGRSMKEKLSNELLNAYNSTGAAFKKKEDTHRMAEANKAFTHYRW-
05bs RWLVNYARLR----GEKTMEERLANEILDAANNTGAAVKKREDTHKMAEANKAFAHYRW-
06cj RWIISFARKR----SERTMIDKLAAELLDAANSKGASFKKKEDTYKMAEANKAFAHYRW-
07cp QWIIKHARSK----PGKSMEVGLATELIDCFNKQGATIKKREDTHRMAEANKAFAHYKW-
08ct QWIIKHARSK----PGKCMEVGLANELIDCFNKQGATIKKREDTHRMAEANKAFAHYKW-
09der RWMISAVDGR----PERTAIERLAGEIMDAAQGRGGAIKKKDDVERMAEANRAYAHYRW-
10ec RWIVEAARKR----GDKSMALRLANELSDAAENKGTAVKKREDVHRMAEANKAFAHYRWL
11hi RWIVEAARKR----GDKSMALRLANELSDASDNKGAAVKKREDVHRMAEANKAFAHYRW-
12hp RWILEATRKR----NERMMVDRLANELMDAASDKGAAFKKKEDVHKMAEANKAFAHYRW-
13mg RWIVIFANKR----NEKTMLERVANEIIDAFNNTGASVKKKDDTHKMAEANKAFAHMRW-
15mp RWIAMFARKR----HEKTMLEKIANEIIDASNNTGAAIKKKDDTHKMAEANKAFAHMRW-
17mtu RWLVGYSRQR----REKTMIERLANEILDASNGLGASVKRREDTHKMAEANRAFAHYRW-
18nm RWVRDAARKR----GEKSMDLRLAGELIDASEGRGGALKKREEVHRMAEANKAFSHFRF-
19pae RWLVDFARKR----GEKSMALRLAGELLDAAEGKGAAVKKREDVHRMAEANKAFSHYRF-
21rp RWIINAASKR----SEKMMIDKLAEELFEASNNRGVAIKKKEDTHKMAEANKAFSHFSPK
22syn RWLVHFSRAR----GGRTMESKLANEIMDAANETGAAIKKREETHRMAEANKAFAHYRY-
23tm RWIVEAARAK----KGRPMKEKLAEEIIAAYNNTGTAIKKKEDTHRMAEANRAFAHYRW-
24tp RWIIGAARRR----SGRGMSERLAAEILDAYHSTGTAFKRKEDTHRMAEANKAFSHYRW-
25vib RWLVEAARKR----GEKSMAARLAAEMLDAAENKGSAVKKREDVHRMAEANKAFAHYRW-
26xyf RWLIDSSRKR----GENSMPHKLAAELLDASESRGGAIKKREETHRMAEANKAFAHYRW-
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01aae ------------------------------MSAVDPIADMFSAIKNAIMRRDDFLYVPSS
04bb ------------------------------MAITYSIGDMLTKLRNASRVGHGSVDLKMS
05bs ------------------------------MVMTDPIADMLTRIRNANMVRHEKLEIPAS
06cj -------------------------------MINDIISDSLTRIRNAGMRKLETTKLLHS
07cp -----------------------------MGMTSDSIADLLTRIRNALMAEHLYVDVEHS
08ct -----------------------------MGMTSDSIANLLTRIRNALMAEHLYVDIEHS
09der -------------------------------MLSDPIADMLTRIRNATRTHKETVDIPAS
10ec SLRSFSHQAGASSKQPALGYLN--------MSMQDPIADMLTRIRNGQAANKAAVTMPSS
11hi ------------------------------MSMQDPIADMLTRIRNGQAANKVAINMPSS
12hp -------------------------------MVNDIIADSLTRLRNASMRRLEFTQLYYA
13mg ----------------------MIINKVP-KAHFDPVSDLFTKINNARKAKLLTVTTIAS
15mp ----------------------MITTTKPIKAHFDPVADLLTKINNARKAKLMTVTTIAS
17mtu ------------------------------MTMTDPIADFLTRLRNANSAYHDEVSLPHS
18nm ------------------------------MSMHDPISDMLTRIRNAQRANKAAVAMPSS
19pae ------------------------------MSMQDPLADMLTRIRNAQMAEKTVVSMPSS
21rp KMK---------------------------MSMTDNVADMLTRIRNAYKSKLINVSFPSS
22syn ------------------------------MASTDTISDMLTRIRNACAVRHSTTQVPTT
23tm ---------------------------------------MLTRIRNANMVFKEYTDIPAS
24tp ------------------------------MGVSDPVADMLTKIRNAARAGHEKVDVPSS
25vib ------------------------------MSMQDPISDMLTRIRNGQAANKVAVKMPSS
26xyf ------------------------------MSMTDPIADMLVRINNAASVGKPNVRFPFS
01aae KLKERILDVLKKEGFIQDWEALKGEKYEEEYKKMKELAEKSPNPKMKRYLKQLEEYNKGT
04bb NMNKSILNILKEEGYIKDFNFLE----------------------------------KKG
05bs KLKREIPEILKREGFIRDVEFVE----------------------------------DSK
06cj KVVEALVGIFQAKGYIESFNVIE----------------------------------EDK
07cp KMREAIVKILKHKGFVAHYLVKE----------------------------------ENR
08ct KMLEAIVRILKQHGFVAHFLVKE----------------------------------ENR
09der KFKEELAKLLVREGYVQGVERTRPE--------------------------------GQK
10ec KLKVAIANVLKEEGFIEDFKVEG-----------------------------------DT
11hi KLKVAIANVLAAEGYIESVKVLE-----------------------------------GA
12hp KIVVSILEIFKEKGFIKDFNVKD----------------------------------KDK
13mg KLKIAILEILIKEGYLANYQVLENK--------------------------------TKT
15mp KLKIAILEILVKEGYLANFQVLENK--------------------------------SKT
17mtu KLKANIAQILKNEGYISDFRTED----------------------------------ARV
18nm KLKCAIAKVLKEEGYIEDFAVSS-----------------------------------DV
19pae KLKAAVAKVLKDEGYIADFQISS-----------------------------------EV
21rp KIKTSILDVLQKEGYIKDYVTTQ----------------------------------KNN
22syn KMTLSIAKVLKSEGFIEDYSETG----------------------------------EGI
23tm NLKKKICEILKREGFIADYKYIE----------------------------------DGK
24tp KLKVEVVKILKTEGYIRNFRKVE----------------------------------EDG
25vib KLKVAIAALLKAEGYIADFAVEG-----------------------------------EV
26xyf RVKLAIALVLKHEGYIFDAKVIQG---------------------------------DNS
01aae QYPIKIYLKYLDPKKR-KSAITNIVKVSKGGRRVYAGVRTMPYVKRGLGIAIVSTDAGVM
04bb IAFIRVLLKYD---NKRNPVINKIDAISTPGRKIYSSYRNMPRIKNGYGILIISSSQGVI
05bs QGIIRVSLKY--GQNN-ERVITGLKRISKPGLRVYAKSNEVPRVLNGLGIAIISTSQGVL
06cj KKFINVVLKYD---EKGKSVINELKRISKPGRRVYKGKDEIKRFKNGYGTIVVSTSHGVL
07cp KRAMRVFLQYS---DDRKPVIHQLKRVSKPSRRVYVSAAKIPYVFGNMGISVLSTSQGVM
08ct KRLMRVFLRYG---EDRRPVIHALKRVSKPSRRVYVSAAKIPYVFGNMGIAVLSTPQGVL
09der FDVLRVTLKYG---EKREQVIKHIERVSRPGRRAYVSAENLPRVQRGLGVAVVSTSRGLL
10ec KPELELTLKY----FQGKAVVESIQRVSRPGLRIYKRKDELPKVMAGLGIAVVSTSKGVM
11hi KPELEITLKY----FQGKPVVESIQRVSRPGLRIYKRKDELPKVMGGLGVAVISTSKGVM
12hp KQSVYVQLAYD---EKGHSKISEVKRLSKPGRRVYKQKNELKRFKNGYGVIVVSTSKGVI
13mg KKLVSFTLKYT---QRRICSINGVKQISKPGLRIYRSFEKLPLVLNGLGIAIISTSDGVM
15mp KRIVTFNLKYT---QRRIPSINGVKQISKPGLRIYRPFEKLPLVLNGLGIAIISTSDGVM
17mtu GKSLVIQLKY---GPSRERSIAGLRRVSKPGLRVYAKSTNLPRVLGGLGVAIISTSSGLL
18nm KSILEIQLKY----YAGRPVIEQIKRVSRPGLRIYKASSEIPSVMNGLGIAIVSTSKGVM
19pae KPQLSIELKY----FEGKPVIEEVKRISRPGLRQYKSVEQLPKVRGGLGVSIVSTNKGVM
21rp ISYTEVALKYS---VNGEASICEIHRVSKPGKRVYSAIKDLKGYYNNMGIYILSTPYGVM
22syn NKMLVLTLKYK--GKTRQPLINTLQRVSKPGLRVYSPSKKIPRVLGGIGIAIVSTSHGIM
23tm QGILRVYLKYKGGRKNRERVIHGIVRVSHAGRRIYVDKDHIPKVKNGLGIAILTTSKGVL
24tp SGCIRVFLKYD---DNETSVIHGIERISTPGRRVYSGYKTLRRVYNGYGTLIVSTSLGVT
25vib KAELEITLKY----FQAKPVIEQIKRVSRPGLRVYKKKDELPSVMGGLGVAVVSTSKGLM
26xyf KSDIEIVLKY----FEGRPVIRILKRVSRSGLRKYCGKAELPKVLGGLGISIISTSKGIM
01aae TDHEARRMRKGGEVIAFVW---------------------MIQKLKDFKLTPENTYYATG
04bb TGKEAKDKKIGGELICSVW-------------------------MKKSNFSNVNLSMGTG
05bs TDKEARAKQAGGEVLAYVW-------------------------------LAQVQYYGTG
06cj ANDEAYKAGVGGEILCTIW---------------------------------MATTYATG
07cp EGSLARSKNIGGELLCLVW--------------------------MAKSTIQES--VATG
08ct EGSVARAKNVGGELLCLVW------------------------------MIQES--VATG
09der PDREARQQGVGGEVVCVLW----------------------------MAIQQPEQYYGTG
10ec TDRAARQAGLGGEIICYVA-------------------------------MAENQYYGTG
11hi TDRAARQAGLGGEIICYVA-------------------------------MAENQNYGTG
12hp TNEEAYRQNVGGEVLCSIW---------------------------------MRKIYATG
13mg TDKVARLKKIGGEILAYVW-------------------------------MDKKSFYGLG
15mp TDKVARLKKIGGEILAYVW-------------------------------MEKQSYYGLG
17mtu TDRQAARQGVGGEVLAYVW----------MTETTPAPQTPAAPAGPAQSFVLERPIQTVG
18nm TDRKARSQGVGGELLCIVA-------------------------------MNGKYYYGTG
19pae TDRAARAAGVGGEVLCTVF-------------------------------MSATQNYGTG
21rp SDREAHIKNVGGEVICKVFMTELKIKTEKVVKQLTKESLKSVLKIPKEKIDSVSKFYATG
22syn TDREARRQGIGGEILCYIW-------------------------MQANDSSNKVVYWGTG
23tm TDKEARPVGVGGEVIAYVW------------------------------MAEVVGYYGTG
24tp TGRHAREQRVGGELICKVW--------------------------------VKNLGIGTG
25vib SDRAARKAGLGGEIICYVA-------------------------------MAENQYYGTG
26xyf IDSKARESGVGGEVLCFVA-------------------------------MPITQNYGTG
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01aae KRKEAVARVWLLRDRPNTFIVGSDKTNKEYDLREYVQRETLYNKIMYPFKVTG--HEGKF
04bb RRKSSVARVYIREGS--GNIKVNNRDFDSY----IQ-LENLRTMALSPLVLTN--TLGKY
05bs RRKSSVARVRLVPGE--GRIVVNNREISEH----IP-SAALIEDIKQPLTLTE--TAGTY
06cj KRKTAIAKVWVKPGS--GKISVNGVDLNTW----LGGHEAIKLKVVQPLLVTK--QETSM
07cp RRKQAVSSVRLRPGS--GKIDVNGKSFEDY----FP-LEIQRTTILSPLKKITE-DQSQY
08ct RRKQAVSSVRLRSGN--GKIDVNGKTLEQY----FP-LEVQRATILAPLRMLG--DVNSF
09der RRKAAVARVFLRPGE--GKIVVNGKEFQT-------YFRGLLRAVNALQGFRETGTAGRF
10ec RRKSSAARVFIKPGN--GKIVINQRSLEQY----FG-RETARMVVRQPLELVD--MVEKL
11hi RRKSSSARVFIKPGS--GKITINQRELDVY----FG-RETARMVVRQPLELVX--LTDKL
12hp KRKTAIAKVWLTPGK--GELSINEQSLNQW----LGGHEAIKMKVMQPLLLTK--QEQSV
13mg RRKSSTAKVYLYQSKDKGKITINHRNPSDY----FP-NKLVIQDMEQPLELTK--LKDNF
15mp RRKSSSAKVYLTPTQDKGKITVNRRDPSEY----FP-NKLVIQDMEQPLDLTD--LKKNF
17mtu RRKEAVVRVRLVPGT--GKFDLNGRSLEDY----FP-NKVHQQLIKAPLVTVD--RVESF
18nm RRKSSVARVFLIKGT--GQIIVNGRPVDEF----FA-RETSRMVVRQPLVLTE--NAESF
19pae RRKTATARVFLRPGT--GKISINNRGLDQF----FG-RETARMVVRQPLELTE--TVEKF
21rp KRKNAIARVWLKVGK--GKIVVNNKILNQY----FP-SETYVKTILQPFILTK--TIDQY
22syn RRKAAIARVRLVPGQ--GEVIVNGKPGEIY----FNRIANYIQSLKAPLETLG--LEGEY
23tm RRKTAVARVYLRPGE--GKVKVNGKEYESL----NDYFKNPAWTKHAIEPLEVTNTLGKF
24tp RRKTAVARVCIRMGN--GNVTVNRRDVGAY----FP-TAEQLRRVREPLFATA--NERRY
25vib RRKSSAARVFIKPGS--GNIVINKRSLEEY----FG-RPTSCMVVKQPLELVD--MVEKL
26xyf RRKSSKARIFLRKGS--GNITVNGRPLDEF----FG-RETARMIVRQPLELTK--NVANF
01aae GIYATVRGGGISAQAEAIMYGVAKALLQHNPDLRPTLKKAGLLTRDAREKERKKYGQMGA
04bb DLYINVYGGGISGQSGAIRHGISRALFKLDESNKMILRSNGFLTRDSRKVERKKFGQKKA
05bs DVLVNVHGGGLSGQAGAIRHGIARALLEADPEYRTTLKRAGLLTRDARMKERKKYGLKGA
06cj DIKATTLGGGYSAQAEALRHGISRALAAMDADFRALLKPKGLLTRDSRTVERKKYGRRKA
07cp DLIIRVSGGGIQGQVIATRLGLARALLKENEENRQDLKSCGFLTRDPRKKERKKYGHKKA
08ct DLIIRVSGGGVQGQVIATRLGLARAVLQEKEDMKQELKAQGFLTRDPRKKERKKYGRKKA
09der DAVITVTGGGPSGQADAIKLGIARALLKVNPDFRAQMKPKGLLTRDPREVERKKYGLKKA
10ec DLYITVKGGGISGQAGAIRHGITRALMEYDESLRSELRKAGFVTRDARQVERKKVGLRKA
11hi DLYITVKGGGISGQAGAIRHGITRALMEYDETLRPALRAAGFVTRDARRVERKKVGLHKA
12hp DIKAVVFGGGYSAQAEALRHGISKALNAYDIAFRAILKPKGLLTRDSRVVERKKYGKRKA
13mg DINVVVKGGGFTGQAGAIRLGIVRALIKFNPDLKKLLKTKKLTTRDKRAKERKKFGLYGA
15mp DINVVVKGGGFTGQAGAIRLGIVRALLQFNPELKKILKSKKLTTRDKRVKERKKFGLYGA
17mtu DIFAHLGGGGPSGQAGALRLGIARALILVSPEDRPALKKAGFLTRDPRATERKKYGLKKA
18nm DIKVNVVGGGETGQSGAIRHGITRALIDFDAALKPALSQAGFVTRDAREVERKKPGLRKA
19pae DIFVTVVGGGVSGQAGAIRHGITRALIEYDETLRSSLRKAGYVTRDAREVERKKVGLRKA
21rp DVICTVKGGGISGQKGAILHGISKALDKSAPCFHAILRKGGLLTRDSRVVERKKYGQRKA
22syn NILVNAHGGGLTGQADAVKLGVARALCQLSPENRQPLKAEGYLTRDPRAKERKKYGLHKA
23tm DLVIRVNGGGLSGQSGAVRLGIARALLQYDQNLRPVLKKYKMLTRDPREVERKKYGLKKA
24tp DVIVNVYGGGLDGQAGACAHGIARALVRADASNQASLRAGGLLTRDSRMVERKKYGQRGA
25vib DLYITVKGGGISGQAGAIRHGITRALMEYDESLRPVLRAAGYVTRDARRVERKKVGLRKA
26xyf DILITATGGGTTGQAGAIRLGIARALVEYDASLKPELRKAGFMTRDAREVERKKVGLHKA
01aae RAKYRWSKR-MSEYLKALFELK---------ELRQK-----FIFTLLMFVIYRLGSHIPI
04bb RKSFQFSKR-MKE-LFLSLFTVK--------DLRNK-----FLFTLFVLFLFRVGSYLPI
05bs RRAPQFSKR-LFKTISNFMRVS---------DIRNK-----IIFTLLMLIVFRIGAFIPV
06cj RRSPQFSKR----------MN---------RALTNK-----ILITLAFLFAYRVLAYVPV
07cp RKSFQFSKR-MFRPYMTTLRQFFL-----ITELRQK-----LFYTFALLTACRVGVFIPV
08ct RKSFQFSKR------MATLRQVFS-----ISELRQK-----IFFTFSLLALCRIGVFIPV
09der RRAPQFSKR-MLRAFRDAFRIP---------DLQRK-----IVFTLLLLAVYRLGGAIPT
10ec RRRPQFSKR-MAKQPGLDFQSAKGG----LGELKRR-----LLFVIGALIVFRIGSFIPI
11hi RRRPQYSKR-MAKQPGYQARSTNSG----KGELKSR-----LLFVLGALIVYRIGSFIPV
12hp RRSPQFSKR----------MN---------KAIASK-----ILITLGFLFLYRVLAYIPI
13mg RRAPQFTKR-MQT--VSSPKQKLNFGQRLLTLLQNRDFMVSLVLTVVLLILFRVLAIIPL
15mp RRAPQFTKR-MQAKPTTAVKQKQNFGQRLFTLLRNRDFMISFLITVVLLVLFRVLAIIPL
17mtu RKAPQYSKR-VLSAFISSLRTV---------DLRRK-----ILFTLGIVILYRVGAALPS
18nm RRAKQFSKR-MANQQTSSGSS---K----FGDLKKR-----LLFLFGALIVFRIGAHIPV
19pae RKRPQYSKR-MAKQGALSALS-NGG----LSELWAR-----LRFLFLAIIVYRIGAHIPV
21rp RKKTQFSKR-MGQNFSKKSSN----------DLVNR-----IIFTLFMLIICRFGSFIPI
22syn RKAPQYSKRMVVSRDKAPSAQETFLQMAQAAGLRGR-----LLITIGLLILVRVGIFIPV
23tm RRAPQFSKR-MWQAFKNAFKIP---------ELRDR-----IIFTFLALIVFRMGIYIPV
24tp RRRFQFSKR-MKQGVFAAVFRIR--------ELRAR-----IFFTLSVLTVFRFGSVLTV
25vib RRRPQFSKR-MARKPGQDFRSAQSG----LSELKSR-----LFFVIGALLVFRAGSFVPI
26xyf RRATQFSKR-MSQPGLGNLGNRFGK----SIELRHR-----LLFLFGALIVYRVGCYVPV
01aae PGINPEALRDFLK----AFEG---SVFALYDIFSGGNLGRLTVFALGVMPYISASIMMQL
04bb PGIDSVALKSYFK----SQSD--FSIANYFDFFSGGAFSNFSIFMLSIGPYISASIIVQL
05bs PYVNAEALQA-------QSQMGVFDLLN---TFGGGALYQFSIFAMGITPYITASIIIQL
06cj PGVNADVIAEFFN----NNQN---NALGLFNVFSGGAAERFSIISLGIMPYITASIIMEL
07cp PGINGELAVAYFK----QLLGSGQNLFQLADIFSGGAFAQMTVIALGVVPYISASIIVQL
08ct PGINGDRAVAYFN----QLLGSSQNLFQLADIFSGGAFAQMTVIALGVVPYISASIIVQL
09der PGVNSAALSQ-------ANSGGLFGLIS---MISGGNLSQFSIFALGVLPYITASIVIQL
10ec PGIDAAVLAKLLE----QQRG---TIIEMFNMFSGGALSRASIFALGIMPYISASIIIQL
11hi PGIDAAVLAQLVE----QQKG---TIIDMFNMFSGGALSRASILALGIMPYISASIVIQL
12hp PGVDLAAIKAFFD----SNSN---NALGLFNMFSGNAVSRLSIISLGIMPYITSSIIMEL
13mg PGIRINESVLD------RNSN---DFFSLFNLLGGGGLNQLSLFAVGISPYISAQIIMQL
15mp PGIQVNQTGLD------QNSN---DFFSLFNLLGGGGLNQLSLFAVGISPYISAQIVMQL
17mtu PGVNFPNVQQCIKEASAGEAGQIYSLIN---LFSGGALLKLTVFAVGVMPYITASIIVQL
18nm PGVDAVALAKLYE----SAGN---GILGILNMFSGGSLERFSIFAIGIMPYISASIIVQL
19pae PGINPDRLAALFR----QNEG---TILSLFNMFSGGALERMSIFALGIMPYISASIIMQL
21rp PGIDSIALNSVAE----KNQF---GILGMFNMLSGGSLGRMSIFALAIMPYITASIIIQL
22syn PDIDRQAFSQAIN----DN-----SVIGFLNIFTGGGLSTVGIFALGILPYINASIIMQL
23tm PGLNLEAWGEIFRRI--AETAGVAGILSFYDVFTGGALSRFSVFTMSVTPYITASIILQL
24tp PSVDPRALSAYFR----SQVRG-NAFADYMDFFVGGAFSNFSVFMLGVMPYISTQILMQL
25vib PGIDAAVLAELFE----QQKG---TIVEMFNMFSGGALERASILALGIMPYISASIVVQL
26xyf PGVNPEAMLALMQ----KQGG---GIVDMFNMFSGGALHRFSIFALNVMPYISASIVVQL
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01aae LTV-AIPSLQRLAKEEGDYGRYKINEYTKYLTLFVATVQSLGIAFWIRGQVS-PKGIPVV
04bb LVY-SFPSLKKMQ--EGDGGRQKTKKYTKYLTIVAAVVQGYATSLYAKGIP-----GAVT
05bs LQMDVVPKFTEWSK-QGEVGRRKLAQFTRYFTIVLGFIQALGMSYGFNN------LANGM
06cj LAA-TFPNIGKMKK-ERD-SMQKYMQIIRYATIVITLVQSIGVAIGLQSLHGRGGAGAIM
07cp FLV-FMPALQREMRESSDQGKRRIGRLTRLFTVALAVIQSLLFAKFALRMN--LTIPGIV
08ct LVV-FMPTLQREMRESPDQGKRKLGRMTRLFTLVLACVQSLLFAKFALRMN--LVVPGIV
09der LTT-TIPSLEKLSK-EGEEGRKKINQYTRYAAIALGAVQALFFSLYIT-------SNPSF
10ec LTV-VHPTLAEIKK-EGESGRRKISQYTRYGTLVLAIFQSIGIATGLPNMPG---MQGLV
11hi LAT-VSPALAELKK-EGAAGQRKISKYTRYATVVFATIQAVAISTGLPNM-----LSGLV
12hp LSA-TFPNLAKMKK-ERD-GMQKYMQIVRYLTILITLIQAVSVSVGLRSISG-GANGAIM
13mg LSTDLIPPLSKLVN-SGEVGRRKIEMITRIITLPFALVQAFAVIQIATNAGT--GSSPIS
15mp LSTDLIPPLSKLVN-SGEVGRRKIEMITRIITLPFALVQSFAVIQIATNSGG--GSSPIT
17mtu LTV-VIPRFEELRK-EGQAGQSKMTQYTRYLAIALAILQATSIVALAANGGL---LQGCS
18nm ASE-ILPSLKALKK-EGEAGRKVITKYTRYGTVLLAILQSLGVASFVFQQ-------GIV
19pae MTA-ISPQLEQLKK-EGESGRRKISQYTRYGTVVLALVQAIGMSVGLGSQ-------GVA
21rp MSV-AYKPLENLKK-EGETGKRKINQLSRYLTVLLASFQAYGVALSLESMVT-N-TGPVV
22syn LTA-AIPALEDLQKNEGEAGRRKISQYSRYIAFGWCIIQGLGLTVGLLR--------PYA
23tm LAS-VMPSLKEMLR-EGEEGRKKFAKYTRRLTLLIGGFQAFFVSFSLAR------SNPDM
24tp SMI-VFPSLKKVV--EDVGGRRRVQFWTRVATVFVCLIQSSAVTVYANQIP-----GAIV
25vib LTV-VHPALAELKK-EGEAGRRKISQYTRYGTLVLATFQAIGIATGLPNM-----VNNLV
26xyf ATH-IFPSLKAMQK-EGESGRRKITQYSRIGAVILAVIQGGSIALALQNQTA-PGGAAVV
01aae ENPGIS---------FILITVLTLVAGTMFLVWIADRITEKGIGNGASLIIFAGIVANFP
04bb IPFYR----------YIFVAILTVTTGTFILLWFGEQINQRGVGNGTSLIIFSGIVVRLQ
05bs LIE-------KSGVSTYLIIALVLTGGTAFLMWLGEQITSHGVGNGISIIIFAGIVSSIP
06cj VEDLNM---------FIALCAISMLAGTMLLMWLGEQITQRGIGNGISLIIFAGIVSGIP
07cp LPTLLSSKLFGVPWIFYITTVVVMTTGTLLLMWIGEQISDKGIGNGISLIIALGILSSFP
08ct LPAMLSLKLFGVPWVFYLTTVVVMITGTLLLMWVGEQISDKGIGNGISLIITLGILASFP
09der IAVGW-----DPGLFTVLVMVLTQVAGIAFTMWIGERITEVGIGNGISLIITAGIIAVYP
10ec INPGFA---------FYFTAVVSLVTGTMFLMWLGEQITERGIGNGISIIIFAGIVAGLP
11hi PNVGFS---------FYFTSVVSLVTGTMFLMWLGEQITERGIGNGISILVFGGIVAGLP
12hp ID-MQV---------FMIVSAFSMLTGTMLLMWIGEQITQRGVGNGISLIIFAGIVSGIP
13mg LANSGS----E----FIAFYIIAMTAGTYMAVFLGDTISKKGVGNGITLLILSGILSQLP
15mp LKNNGS----D----FVAFYIIAMTAGTYLSVFLGDTISKKGIGNGITLLILSGILAQLP
17mtu LDIIA-----DQSIFTLVVIVLVMTGGAALVMWMGELITERGIGNGMSLLIFVGIAARIP
18nm VTSSFE---------FHVSTVVSLVTGTMFLMWLGEQITERGIGNGISLIITAGIASGIP
19pae FSNDFG---------FYFVAVTTFVAGAMFMMWLGEQITERGVGNGISMLIFAGIVAGLP
21rp ILAGFF---------FRVTTVITLVVGTILLMWLGEQITQRGIGNGTSLIIFIGIISGVP
22syn NNYGP---------LFIFQTVLAITAGSMFVMWISELITERGIGNGASLLIFVNIVATLP
23tm VAPGV-----NVLQFTVLS-TMSMLAGTMFLLWLGERITEKGIGNGISILIFAGIVARYP
24tp IQSYAV---------HLFVTMLTVTSGSMITLWLGEQITARGIGNGVSMIIFSGIVARLP
25vib VIDQTM---------FTLIATVSLVTGTMFLMWLGEQITERGIGNGISILIFAGIVAGLP
26xyf YAPGAA---------FVMTAIVALTAGTVFLMWVGEQVTERGIGNGVSMIIFAGIVAGLP
01aae NAVIQFYE-KVKTG------DIGPLTLLLIIALIIAIIVGIVYVQEAERRIPIQYPGR--
04bb AALFNLFQSMQDPSQ-----NVNPVFVILIISIFILVVILIIYEYKAQMRIAIHYARA--
05bs KTIGQIYE-TQFVGSND-QLFIHIVKVALLVIAILAVIVGVIFIQQAVRKIAIQYAKG--
06cj RAISGTVG-QINSG------EMNFLTAFAIFALILITIGVIIYIELGERRIPISYSRK--
07cp SVLGSIVN-KLNLGSQD-SSDLGLISILILALVFVFVLITTILIIEGVRKIPVQYARR--
08ct SVLGSIFN-KLNLGSQD-PSEFGIVSLLILCAVFVFVLMATVLIIEGMRKIPVQHARR--
09der REIAA----TAQLLRSE---QTTLLSILAFIAVILVTIAGIVYIYQAERRVPVTYARARG
10ec PAIAHTIE-QARQG------DLHFLVLLLVAVLVFAVTFFVVFVERGQRRIVVNYAKR--
11hi SAILQTIE-QARQG------QMHPLVLLLIAAIVFAVTYFVVFVERGQRRIRVEYAKR--
12hp SAISGTFN-LVNTG------VINILMLIGIVLIVLATIFAIIYVELAERRIPISYARK--
13mg QGFIAAYNVLSGIVITLTPQLTAAISFFIYFLAFLVLLFATTFITQATRKIPIQQSGQ--
15mp EGFIAAYSVLSGVVVTINATLTTAISFFIYFMAFVTLLFATTFITQETRKIPIQQSGQ--
17mtu AEGQ------SILE------SRGGVVFTAVCAAALIIIVGVVFVEQGQRRIPVQYAKR--
18nm SGIAKLVT-LTNQG------SMSMLTALFIVFGALLLIYLVVYFESAQRKIPIHYAKR--
19pae RAIGQSFE-SARQG------DINIFALIGVGLLAVAIIAFVVFIERGQRRIAVHYAKR--
21rp SAIISMFE-LSRKG------ALSPLIAITVCIGVVLLIAIIIFFEKAQRKLLVQYPKR--
22syn QTLGQTIEYAQSGG------RQSITAVVLLMLVFLVMIVGIVFVQEGTRRIPIISARR--
23tm SYIR-----QAYLG------GLNLLEWIFLIAVALITIFGIILVQQAERRITIQYARR--
24tp HALAEMWR-LQRLG------ELNMVFVIVAFVMFVGIIVLVVYEQQGQRKIPIHYARR--
25vib KAIGQTIE-QARQG------ELHVLLLLLIAVLAFAVIYFVVFMERGQRRIVVNYAKR--
26xyf GSVLQIID-AFRSD------ALSLISLLIIVFIVLSFTFFVVFVERGLRRITVNYARR--
01aae -QVGRQLYAG-RKTYLPIKINPAGVIPIIFAQALLLIPSTLLNFVQ-NP-------FIKV
04bb -NSN----NT-VSSYLPIKLNPSGVLPVIFASVLITLPLQILSGFAETS------SIARQ
05bs --TGRSPAGGGQSTHLPLKVNPAGVIPVIFAVAFLITPRTIASFFGTN---DV-TKWIQN
06cj -VVMQNQNKR-IMNYIPIKLNLSGVIPPIFASAILMFPTTILQTST-NP-------YLQA
07cp -VIGRREVPG-GGSYLPLKVNYAGVIPVIFASSLLMFPATIGQFIASES------SWMKR
08ct -IIGRREVVG-GGSYLPLKVNYAGVIPVIFASSLLMFPATIGQFLSSES------SWLKR
09der GAAGQARGAG-QATWLPIKVNQAGVIPVIFASAMLIIPNLIASATATRAP-EV-NAWINS
10ec -QQGRRVYAA-QSTHLPLKVNMAGVIPAIFASSIILFPATIASWFG-GG---TGWNWLTT
11hi -QQGRQILGG-HSTHLPLKVNMANVMPAIFASSIILFPATLTQWFGQND---K-FEWLNN
12hp -VVMQNQNKR-IMNYIPIKLNLSGVIPPIFASALLVFPSTILQQATSNK-------TLQA
13mg ---GLVSEVK-TLPYLPIKVNAAGVIPVIFASSIMSIPVTIAQFQPQTES-----RWFVE
15mp ---GLVTESS-ALPYLPIKVNSAGVIPVIFASSIMSIPVTIAQFQPQTES-----RWFVE
17mtu -MVGRRMYGG-TSTYLPLKVNQAGVIPVIFASSLIYIPHLITQLIRSGSG-VVGNSWWDK
18nm -QFNGR-AGS-QNTHMPFKLNMAGVIPPIFASSIILFPSTLLGWFGSADT----NSVLHK
19pae -QQGRKVFAA-QTSHLPLKVNMAGVIPAIFASSILLFPASLGSWFGQSE---G-LGWLQD
21rp -QVGNKIYGG-EATHMPLKLNTSGVIPPIFASSILLFPTTLASFSNSNS------DTMSM
22syn -QVGKKLYRE-RTSYLPLRLNQGGVMPIIFASAVLILPSSLAGFATGNEGLGGFGEIFVQ
23tm -VTGRRVYGG-ASTYLPIKVNQGGVIPIIFASAIVSIPSAIASITN--------NETLKN
24tp -VVGRKMYGG-QSTYIPFKINPSGVIPIIFASSFLTFPLQIASSIGPNV------RFLHQ
25vib -QQGRKVFAA-QSTHLPLKINMAGVIPAIFASSIILFPGTLAQWFGQNGE-SSTFGWLTD
26xyf -VEGRNSYMN-KSSFLPLKLNMAGVIPPIFASSILAFPVTLSMWSGQASSNTVFGAWLQR
ANHANG C. DER EUBAKTERIENDATENSATZ 111
01aae IADMFQ--PGAIFYNFLYVTFIVFFTYFYTAVLINPVELAENLHKAGAFIPGVRPGQDTV
04bb ILSYLR--PNGFYYTFLNVILIIGFTYFYSKIQLSPKDISNNIRKNGGTIPGIK-SDEME
05bs NFDN-----THPVGMAIYVALIIAFTYFYAFVQVNPEQMADNLKKQGGYIPGVRPGKMTQ
06cj INDFLN--PNGYLFHVLTFLFVIFFAYFYASIVFNAKDIAENLKKQGGFIPGIRPGEGTS
07cp IAALLA--PGSLVYSICYVLLIIFFTYFWTATQFHPEQIASEMKKNNAFIPGIRQGKPTQ
08ct IATMLS--PGSVAYSIFYVLLIIFFTYFWTATQFRPEQIASEMKKNGAFIPGIRQGKPTQ
09der NLTF-----GQPLYLALESLLIFGFTYLYNSVQFDPKRIAEQLREAGGFIPGVRPGGPTA
10ec ISLYLQ--PGQPLYVLLYASAIIFFCFFYTALVFNPRETADNLKKSGAFVPGIRPGEQTA
11hi LSMLLN--PGQPLYLLVYAVAIIFFSFFYTAMQYNPRDTADNLKKSGAFIPGIRPGEQTS
12hp VADFLS--PQGYAYNILMFLLIIFFAYFYSSIVFNSKDIADNLRRNGGYIPGLRPGEGTS
13mg DYLSLS----TPVGIFLYAVLVILFSFFYSYIQINPERLAKNFEKSGRFIPGIRPGNDTE
15mp DYLSLS----KPTGIVLYGILVILFSFFYSYIQINPERLAKNFEKSGRFIPGIRPGKDTE
17mtu FVGTYLSDPSNLVYIGIYFGLIIFFTYFYVSITFNPDERADEMKKFGGFIPGIRPGRPTA
18nm IAGLLQ--HGQLLYMALFAATVIFFCYFYTALVFSPKEMAENLKKSGAFVPGIRPGEQTS
19pae VAQAIA--PGQPLNILLFTAGIVFFCFFYTALMFNPKDVAENLKKSGAFIPGIRPGEQSA
21rp LTYYLG--HGKPVYILLYVVLIMFFSFFYTAIVFNSEETANNLRKYGAYIPGKRPGKNTS
22syn ISNALR--PGTWVYTVVYSVMIFFFSYFYASLIVNPEDVSKNLKKMGSSIPGIRPGKKTE
23tm LFRA-----GGFLYLLIYGLLVFFFTYFYSVVIFDPREISENIRKYGGYIPGLRPGRSTE
24tp LAQFLR--PNSWWYNAFYVVLIVFFAYFYTQVTLNPTEIAKQIRENGGTIPGIR-ADKTE
25vib VSLALS--PGQPLYVMLYAAAIIFFCFFYTALVFNPRETADNLKKSGAFVPGIRPGEQTA
26xyf VSSALG--PGEPLHMILFAVLIIGFAFFYTALVFSSQETADILKKSGALIPGIRPGKATS
01aae KYLERIINRLIFFGALFLSVIALIP--ILISVWFNIP----FYFGGTTALIVVGVALDTF
04bb KYLDEIMNKTLFSGSIFLSIIAIIP--FLVQNIFRFPHDVSRIMGGSSLLIMVGVALDTL
05bs DRITSILYRLTFVGSIFLAVISILP--IFFIQFAGLPQS--AQIGGTSLLIVVGVALETM
06cj SYLNEVASRLTLSGSIYLGLVATLP--WVLVKFMGVP----FHFGGTSVLIVVQVALDTM
07cp HYLEYTMNRVTLLGALFLAAIAILP--SLLGCLLRVDSNVSYFLGGTAMLIVVGVVLDTM
08ct TYLEYTMNRVTLLGAVFLAVVAILP--SILGRILRVDANVSYFLGGTAMLIVVGVILDTM
09der DFLGRISGRLSLWGAIFLVILTILP--QLVQKATGITT---FQFSGTGLLIIVGVALETL
10ec KYIDKVMTRLTLVGALYITFICLIP--EFMRDAMKVP----FYFGGTSLLIVVVVIMDFM
11hi RYIDKVMTRLTLIGGLYVTFVCLVP--YIMTSAWDVK----FYFGGTSLLIVVVVIMDFI
12hp SFLNSVASKLTLWGSLYLALISTVP--WILVKAMGVP----FYFGGTAVLIVVQVAIDTM
13mg KHIARVLIRINFIGAPFLTVIAIIP--YIVSYFIRLPN--SLSLGGTGIIIIVTAVVEFI
15mp KHIARVLVRINFIGAPFLTVIAIIP--YIVSALIHLPN--SLSLGGTGIIIIVTAVVEFM
17mtu DYLRYVLSRITLPGSIYLGVIAVLPNLFLQIGAGGTVQN--LPFGGTAVLIMIGVGLDTV
18nm RYLEKVVLRLTLFGALYITTICLIP--EFLTTVLNVP----FYLGGTSLLILVVVTMDFS
19pae RYIDGVLTRLTMFGALYMTAVCLLP--QFLVVAAHVP----FYLGGTSLLIVVVVVMDFM
21rp DYFDYILTRLTVIGGIYLSVICVIP--ELLMNKYVIS----LSLGGTSFLIVVNVVLDTM
22syn QYLEGVLNRLTFLGAIFLSFVATLP--IFVEQATGVTT--FQGLGATSLLILVGVAIDTA
23tm QYLHRVLNRVTFIGAVFLVVIALLP--YLVQGAIKVN----VWIGGTSALIAVGVALDII
24tp EYLQGILNRLVLPGSLYLGMIAVLP--TLIQAAFGFPSSISLLMGGTSLLILVGVDLDTM
25vib KYIDKVMTRLTLAGALYITFICLIP--EFMMVAWNVR----FYFGGTSLLIVVVVIMDFM
26xyf DYVDGVLTRLTAVGSLYLVIVCLLP--EFMQSRMGAS----FHFGGTSLLIAVVVVMDFI
01aae RQIETYLIQKKYKSY-------VRR---------------------
04bb IHIDAYLKT---QGFSH-----GNKKN----YAFLQKI--------
05bs KQLESQLVKRNYRGF-------MKN---------------------
06cj RKIEAQIYMSKYQTL----------SAVGL----------------
07cp KQVDAFLLMRRYDSV-------LKTDRTKGRH--------------
08ct KQIDAFLLVRRYDGV-------LKKDRPKGRP--------------
09der KQLEAQLTVRRYDGF-------ISKGRLRGRLNN------------
10ec AQVQTLMMSSQYESA-------LKKANLKGYGR-------------
11hi VQVQSHLMSSQYESA-------LKKANLKGFGQ-------------
12hp KKIEAQIYMSKYKTL----------SAVGF----------------
13mg SALRSAATATNYQQLRRNLAIEVQQTAKQDSLEQLQKEAPGIGNLW
15mp SALRSAATATNYQQLRRNLAIEVQKTAQQDKEEQLRAETPGIGNLW
17mtu KQIESQLMQRNYEGF-------LK----------------------
18nm TQINSYRLTQQYDKL-------MTRSEMKSFSRK------------
19pae AQVQSHLVSHQYESL-------MKKANLKGYGSGMLR---------
21rp TQIQTYLFSSKYEGL-------MKKIKLKN----------------
22syn KQIQTYVISQRYEGM-------IKQP--------------------
23tm QQMETHMVMRHYEGF-------IKKGKIRGRR--------------
24tp SQIEAQLKMRQREGLGG-----RGKVLPRICSGYLRKDVYEE----
25vib AQVQTHLMSHQYESV-------LKKANLKGYGR-------------
26xyf SQIQVHQASNQYDGVGF-----LKKANLKGVSKRRRFVN-------
Anhang D
Der Plastidendatensatz
01can MSNIRPDEISSILKQQIERYNESVKIENTGTVLQVGDGIARIYGLDNIMAGELLEFEEKT
02chl MVKIRPDEISSIIKQQIEQYQQEVKAVNVGTVFQVGDGIARIYGLDKVMAGELVEFEDGT
03cya MVSIRPDEISSIIRQQIEQYDQEIQVSNVGTVLQVGDGIARVYGLDKVMSGELLEFEDGT
04eug MIRVRPNEVTRIIRQQVKKYRQELKIVNVGTVLQVGDGIARIYGLEKVMAGELVEFDEGT
05gui MVNIRPDEISSIIRQQIDKYDQAIQVSNVGTVLQIGDGIARVYGLDQVMAGELLEFEDKT
06mai MATLRVDEINKILRERIEQYNRKVGIENIGRVVQVGDGIARIIGLGEIMSGELVEFAEGT
07mar MVNIRPDEISSIIRKQIEQYNQEVKIVNIGTVLQVGDGIARIYGLDKVMAGELVEFEDGT
08mes MIKIQPEEISSVIRKQIEQYNQEVKVVNTGTVLQVGDGIARIYGLAKAMAGELLEFEDGT
09nep MVKIRPDEISNIIRQQIEQYSQEVKVVSVGTVLQVGDGIARIYGLEKVMAGELLEFEDGT
10nic MVTIRADEISNIIRERIEQYNREVKIVNTGTVLQVGDGIARIHGLDEVMAGELVEFEEGT
11odo MINIRPDEISSIIREQIEQYDQDVKVDNIGTVLQVGDGIARVYGLDQVMSGELLEFEDKT
12oen MATIRADEISNIIRERIEQYNREVKIVNTGTVLQVGDGIARIYGLDEVMAGELVEFEEGT
13ory MATLRVDEIHKILRERIEQYNRKVGIENIGRVVQVGDGIARIIGLGEIMSGELVEFAEGT
14pin MGSIRLDEISSIIRKQIEQYNNEVRVGNLGTVLQVGDGIARIHGLDEVMAGELVEFGDGT
15por MVNIRPDEISSIIRQQIEKYDQDVEVANIGTVLQVGDGIARVYGLDEVMAGELLEFEDKT
16syn MVSIRPDEISSIIRQQIESYDQSVQVSNVGTVLQVGDGTARIYGLEQVMSQELLEFEDGT
01can IGIALNLETDNVGAVLMGDGRDILEGSSVKGTGKIAQIGVGDNLLGRVLNALGNPIDGKP
02chl VGIALNLEAKNVGAVLMGEGTRVQEGSSVRATGKIAQIPVGDGYLGRVVNSLARPIDGKG
03cya IGIALNLEADNVGVVLMGDGRNILEGSSVRATQKIAQVPVGDAVIGRVVDALARPIDGKG
04eug IGIALNLEADNVGAVLMGEATNLKEGASVKTTGKIAQIPVGRGFLGRVVDALARPIDGKG
05gui IGIALNLESDNVGVVLMGEGRGILEGSSVKATGKIAQVPVGKSYLGRVVNALGTPIDGKG
06mai RGIALNLESKNVGIVLMGDGLMIQEGSFVKATGRIAQIPVSEAYLGRVINALAKPIDGRG
07mar VGIALNLESDNVGAVLMGDGLTIQEGSSVKATGKIAQIPVSDAYLGRVVNALAQPIDGKG
08mes VGIALNLESNNVGAVLMGDGFSIQEGSRVKATGKIAQIPIGESYIGRVVDALARPIDGKG
09nep VGIALNLEADNVGAVLMGSGLSIQEGSAVKATGKIAQVPVGEAFLGRVVNALARPIDGKG
10nic IGIALNLESNNVGVVLMGDGLLIQEGSSVKATGRIAQIPVSEAYLGRVINALAKPIDGRG
11odo IGIALNLENDNVGVVLMGNGRQILEGSTVKTTGQIAQIPTGEAFLGRVVNPLGAPIDGKG
12oen IGIALNLESKNVGVVLMGDGLLIQEGSSVKATGRIAQIPVSEAYLGRVINALAKPIDGRG
13ory RGIALNLESKNVGIVLMGDGLMIQEGSFVKATGRIAQIPVSEAYLGRVINALAKPIDGRG
14pin VGIALNLGSDNVGAVLMGDGLMIQEGSSVRATGKIAQIPVSDAYLGRVVNALAQPIDGKG
15por IGVALNLESDNVGVVLMGDGRDILEGSSVKGTGKIAQIPVGDAFLGRVVDPLARPIDNKG
16syn IGIALNLEEDNVGAVLMGDGFGIQEGSTVKTTGQIAQIPIGDAMVGRVVDSLGRPIDGKG
01can NPNSTDYRLIEFNAPGIVSRRSVCEPIQTGITAIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTSIA
02chl EIATKENRLIESPAPGIISRRSVHEPLQTGIVAIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAIA
03cya DIATTDTRLIESSAPGIISRKFVYEPLQTGITAIDAMIPIPRGQRELIIGDRQTGKTAVA
04eug DIASFTTRLIESPAPGIVSRRSVHEPLQTGLIAIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
05gui DINCSETRLIESIAPGIISRKSVCEPIQTGITAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKSSVA
06mai EIVASESRLIESPAPGIISRRSVYEPLQTGLIAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
07mar QIPASEFRLIESPAPGIISRRSVYEPMQTGLIAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
08mes DIPSSETRLIESPAPGIISRRSVYEPLQTGLVSVDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
09nep DIASKESRLLEGPAPGIIERRSVYEPMQTGLIAIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAIA
10nic EISASEFRLIESAAPGIISRRSVYEPLQTGLIAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
11odo DIANTETRLLEAMAPGIISRKSVCEPLQTGITSIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAIA
12oen EISSSESRLIESPAPGIISRRSVYEPLQTGLIAIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
13ory EIVASESRLIESPAPGIISRRSVYEPLQTGLIAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
14pin KISASEFRLIESPAPGIISRRSVYEPLQTGLIAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
15por EPASNGTRLIESMAPGIIGRQSVCEPMQTGITAIDSMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAVA
16syn PISSTATRLLESPAPGIIERKSVCEPMQTGITAIDAMIPIGRGQRELIIGDRKTGKTAIA
01can LDTIINQKEENVICIYVAIGQKASSVAQAVTLLEEKDALKYTVVIAANANEPATLQYIAP
02chl VDTILNQKGKDVVCVYVAIGQKASSIAQVVNTLQERGAMDYTIIVAATADSPATLQYLSP
03cya IDTILNQKGQGVVCVYVAIGQKASSVAQVVGVLQEKGALDYTVIVAANADDPATLQYLAP
04eug TDTILNQKGQGVICVYVAIGQKASSVSQIVTTLEKRGAMEYTIIVAENADSSATLQYLAP
05gui IDTIINQKGEDVVCVYVAVGQKAATVASIVTTLEEKGALDYTCIVAANADDPATLQYIAP
06mai TDTILNQKGQDVICVYVAIGQRASSVAQVVTTFHEEGAMEYTIVVAEMADSPATLQYLAP
07mar IDTILNQKGQNVVCVYVAIGQKASSVAQVVNTFEDRGALEYTIVVAETANSPATLQYLAP
08mes IDTILNQKGQNVICVYVAIGQKASSVAQVVSTLEENGAMAYTIIVAENANAPATLQYLAP
09nep TDAIVNQKGSGVICVYVAIGQKASSVAQIVTTLQEKDAMRYTIIVSETADSPATLQYLAP
10nic TDTILNQQGQNVICVYVAIGQKASSVAQVVTTLQERGAMEYTIVVAETADSPATLQYLAP
11odo VDTIINQKTEDVVCVYVGVGQKASTVAQVVNVLEEKEAMAYTIIVCASANDPATLQYIAP
12oen TDTILNQQGNNVICVYVAIGQKASSVAQVVNALQERGAMEYTIVVAEAADSPATLQYLAP
13ory TDTILNQKGQDVICVYVAIGQRASSVAQVVTTFHEEGAMEYTIVVAEMADSPATLQYLAP
14pin TDTILNQKSQNVICVYVAIGQRASSVAQVVNTFRERGAMAYTIVVAETADSPATLQYLAP
15por LDTIINQKGQDVVCVYVAIGQKASSVAQVVSSLQEKGALDYTIIVTANADSPATLQYIAP
16syn IDTIINQKSEDVICVYVAIGQKASTVAQIIDTLTEKGAMAYTIVVAANANDPATLQYLAP
112
ANHANG D. DER PLASTIDENDATENSATZ 113
01can YTGAAIAEHFMYKGLATLIIYDDLTKQAQAYRQMSLLLKRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
02chl YTGAALAEYFMYTGRHTLVIYDDLTKQAQAYREMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
03cya YTGASIAEYFMYKGQHTLVIYDDLSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
04eug YTGAALAEYFMYNGKHTLVIYDDLSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
05gui YTGAAIAEYFMYNGQATLVIYDDLSKQASAYREMSLLLRRPPGREAFPGDVFYLHSRLLE
06mai YTGAALAEYFMYRERHTLIIYDDLSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYLGDVFYLHSRLLE
07mar YTGAALAEYFMYRKQHTLIIYDDLSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
08mes YTGATLAEFFMYSGRHTLVIYDDLSKQAQAYREMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
09nep YTGAALAEYFMYSGRHTLVIYDDLSKQAQAYREMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
10nic YTGAALAEYFMYRERHTLIIYDDPSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYLGDVFYLHSRLLE
11odo YAGAALAEYFMYNGKATLVIYDDLTKQAMAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
12oen YTGAALAEYFMYRERHTLIIYDDPSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
13ory YTGAALAEYFMYRERHTLIIYDDLSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
14pin YTGATLAEYFMYKKQHTSIIYDDLSKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
15por YTGAALAEYFMYKGKATLVIYDDLTKQAQAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLE
16syn YTGATLAEHFMYQGKSTLVIYDDLSKQAQAYRQMSLLMRRPPGREAYPGDVFYIHSRLLE
01can RAAKLNNELGGGSMTALPIIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSSDLFNAGIRPSINV
02chl RAAKLNDKLGSGSMTALPVVETQEGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADIFNAGIRPAINV
03cya RAAKLSPQLGEGSMTALPIVETQAGDVCAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNSGLRPAINV
04eug RAAKLSDELGQGSMTALPIVETQAGDVSAYIPTNVISITDGQVFLSADIFNSGIRPAINV
05gui RAAKLSDKLGGGSMTALPVIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSGDLFNAGIRPAINV
06mai RAAKLNSLLGEGSMTALPIVETQSGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNAGIRPAINV
07mar RAAKLSSNLGEGSMTALPIVETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNAGIRPAINV
08mes RAAKLSNALGEGSMTALPIIETQAGDVAAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNSGIRPAINV
09nep RAAKLSDALGEGSMTALPVIETQGGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADIFNAGIRPAINV
10nic RAAKLSSSLGEGSMTALPIVETQSGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNSGIRPAINV
11odo RAAKLSDALGGGSMTALPVIETQASDVSAYIPTNVISITDGQIFLSNDLFNSGIRPAINV
12oen RAAKLSSRLGEGSMTALPIVETQSGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNAGIRPAINV
13ory RAAKLNSLLGEGSMTALPIVETQSGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSADLFNAGIRPAINV
14pin RAAKLSSQLGEGSVTALPIVETQAGDVSAYIPTNAISITDGQIFSSADLFNAGIRPAINV
15por RAAKLNSDLGGGSMTALPIIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSGDLFNSGIRPAINV
16syn RAAKLSDALGGGSMTALPVIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLSTDLFNAGFRPAINA
01can GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFDELQAFSQFASDLDKSTQAQLARGQRLREL
02chl GISVSRVGSAAQPKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDQATQNQLARGQRLREL
03cya GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFDELKAFSQFSSDLDKATQLQLARGERLREL
04eug GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDQATQNQLARGARLREL
05gui GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDQATRNQLARGQRLREI
06mai GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKSKLELAQFAELQAFAQFASALDKTSQNQLARGRRLREL
07mar GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFAQFASDLDKATQNQLARGQRLREL
08mes GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFAQFASDLDKATQNQLARGRRLREL
09nep GISVSRVGSAAQVKAMKQVASKLKLELAQFSELEAFAQFSSDLDAATQAQLARGVRLREL
10nic GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFAQFASDLDKATQNQLARGQRLREL
11odo GISVSRVGSAAQTKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDEATQKQLARGTRLREV
12oen GISGSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFAQFSSDLDKATQNQLARGQRLREL
13ory GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKSKLELAQFAELQAFAQFASALDKTSQNQLARGRRLREL
14pin GISVSRVGSAAQIKAMKKVAGKLKLELAQFAELEAFAQFASDLDKATQDQLARGQRLREL
15por GISVSRVGSAAQIKAMKQVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDKATQNQLARGQRLREI
16syn GISVSRVGSAAQTKAMKKVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDAATQAQLARGQRLRQL
01can LKQPQASPISVYEQIPMIYAGINGFLDDIKIDRISLFIKKLQECLSNSYPHFYEAIKESK
02chl LKQSQSSPLSLEDQVASIYAGTNGYLDVLPADRVRAFLVGLRQYLATNKAKYGEILRSTN
03cya LKQQQYAPLPVEEQVAVIYTGINGFLDNIETKQVSAFISNLRENLSVKRAKFGEIIRSEK
04eug LKQPQASPLSVADQVATIYTGINGYLDDINLEDVRGFLIELREHINNEKPTFKEIINKTK
05gui LKQPQNSPISVEEQVAIIYTGINGYLDDIAVDKVRRFVTNLRTNLKNSKPQYAEIIRNTK
06mai LKQSQSNPLPVEEQVATIYTGTRGYLDSLEIEQVKKFLDELRKHLKDTKPQFQEIISSSK
07mar LKQSQSAPLSVEEQIATIYTGVNGYLDVLETGQVKKFLIQLREYLVTNKPQFAEIIRSTK
08mes LKQAQSSPLPVAQQVLTIYAGVNGYLDSIAIEDVKKFLAGLRNYVITSKAAIINNINSSK
09nep LKQAQSEPLSVADQVATIYTGTNGYLDDLAPTQVRAFLSALRSYLATSKPKYAQIM-AAN
10nic LKQSQSAPLTVEEQIMTIYTGTNGYLDSLEVGQVRKFLVELRTYLKTNKPQFQEIISSTK
11odo LKQPQNSPLSVAEQVALIYTGINGFLDELEVASVKKYCASLLSFLNTSNNSYIGIVSSTN
12oen LKQSQAKPLTVAEQILTIYTGTNGYLDSFEIAQVRKFLDELRDYVKTRKPQFEEIISSTK
13ory LKQSQANPLPVEEQIATIYIGTRGYLDSLEIGQVKKFLDELRKHLKDTKPQFQEIISSSK
14pin LKQSQSAPLTVEEQIATIYTGTNGYLDIFEIAQVRKFLLGLRFYLIKNKPQFGEIIRSTG
15por LKQAQNSPIPVEEQTAIIYTGINGYLDDIAVNKVPDFIIKLREDLKNSKPEFGESIRSSK
16syn LKQPENSPLSVWEQVAISYAGLNGYIDTIPVDKVTEFAQGLRDYLKANKAKYVEIINSSK
01can QLSKENEEVLKKAITEVKKNLSFI---MKPCQLKQKQKTLAIAKVNNKGKVIQIIGPVLD
02chl ALTDEAQTLLKEALKEYTEEFLASAK-----------MSVS-TETKSSGRITQIIGPVLD
03cya ALTAEAENLLKDAISDCKQAFLSNI-------------MATTTSKTNTGYVTQVIGPVLD
04eug TFTQEAELLLKFTIIDLKKNFKKRIK-------------MKSSLRLNTGIILQIIGPVMD
05gui TFNSDAENLLKSAIADTKQSFV------------------MTNTATNIGYITQIIGPVVD
06mai TFTEQAETLLKEAIQEQLERFSLQEQT-MRTNPTTSRPGISTIEEKSVGRIDQIIGPVLD
07mar VFTEQAENLLKEAITEHIELFLFQEEK-MKTNFLAFG--MSTLVAKNIGSITQVIGPVLD
08mes AVTPETEGMMKEAINEYKKVFAAGA--------------MTAIETKRIGSITQIIGPVLD
09nep VFTPEAESLVKEAIAETKASFK---------------MSQAGVKTKQAGKIVQIVGPVMD
10nic TFTEEAEALLKEAIQEQMDRFILQEQA-MRINPTTSGSGVSTLEKKNPGRVVQIIGPVLD
11odo QFTAEAETALKEAISESKAVFMK-----------------MVKTNINKGYVNQIIGPVLD
12oen IFTEEAQALLKDAIHEQKELFLVQE---MRINPTTSGPGVSTLEKKKSGRIAQIIGPVLD
13ory TFTEEAEILLKEAIQEQLERFSLQEQT-MRTNPTTSRPGVSTIEEKSTGRIDQIIGPVLD
14pin TFTEEAKALLEEAL--------------MRKNPLVLG--VSASVETNVGRIAQIIGPVLD
15por KLDTASEELLKKAIEDVKQGFVKA----------------MVSTTKSTGSVTQIIGPVLD
16syn ALTDEAETLLKEGIKEFTQGFAA---------------MVAVKEATNVGKITQVIGPVID
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01can IVFPDGQLPKVFNAIKINNSNNN----WITCEVQQLLGDNKVRAVAMSTTEGLKRGASAI
02chl VSFPAGKMPNIYNALTVGGKNEAGQEISVTCEVQQLLGDHCVRAVAMSATDGLMRGMEVL
03cya VSFPNGQLPKIYNAITVKGKNEAGQDITVTCEVQQLLGDNQVRAVSMSTTDGILRGMEVT
04eug ISFPSGKMPNIYNSLLIEGKTESGDRLKVVCEVQQLLGDNVVRAIAMSATDGLQRGIKVI
05gui VEFTTGKLPQIYNAIIIGSGEN-----AVTCEVQQLLGNNKVRAVSMTSTDGLKRGMEVT
06mai ITFPPGKLPYIYNALIVKSRDTADKQINVTCEVQQLLGNNRVRAVAMSATEGLMRGMEVI
07mar VAFSPGKMPNIYNSLIVKDQNSAGEEINVTCEVQQLLGNNKVRAVAMSATDGMMRGMKVI
08mes AKFPPGQMPNIYNALIVKAKNEAGEDLSVTCEVQQLLGDNQVRAVAMSATDGLMRGLEIL
09nep VAFQPGSMPNIYNALIVKGRNGAGQEVSVVCEVQQLLGDGLVRAVSMSATDGLMRGMEVT
10nic VAFPPGKMPNIYNALVVQGRDSVGQPINVACEVQQLLGNNRVRAIAMSATEGLTRGMEVI
11odo IEFPSGTLPPIYSALKIETEDG----IGTVVEVQQLLGDNKVRAVSMRSTDGLKRGVEAR
12oen VTFPPGKMPNIYNALVVKGRDTGGQEINVTCEVQQLLGNNRVRAVAMSATDGLTRGMEVI
13ory VTFPRGKLPYIYNALVVKSRDTDGKQINVTCEVQQLLGNNRVRAVAMSATDGLMRGMEVI
14pin VSFPPGNMPNIYNSLIVKGQGTAGQEIQVTCEVQQLLGNHKVRAVAMSATDGLTRGMRVI
15por IAFPNGQLPKVFNALKVQSTDG-----TITCEVQQLLGDNKVRAVSMSSTEGLKRGVEVV
16syn AQFPSGKLPRIYNALKVQGRNSAGNEVAVTCEVQQLLGDNQVRAVAMSSTDGLVRGMDVV
01can DTGEPISIPVGKETLGRIFNVLGEPIDEKGPVISNDKLPIHRPAPKFTQLETKPSIFETG
02chl DSGKPLNVPVGAATLGRIFNVLGEPVDNLGPVNTKDQLPIHRSAPAFVDLDTKLSIFESG
03cya DSGAAISVPVGTPTLGRIFNVLGEPVDELGAVVCDSTLPIHRPSPAFTQLETKSSIFETG
04eug DTGAPLSVPVGVTTLGRIFNVLGESVDKMGLIDYSITLPIHRAAPSFVELDTQLSIFETG
05gui DTQAPISVPVGKATLGRIFNVLGQPVDNMGDVALDQTLPIHRGSPAFTQLETKPSIFETG
06mai DTGTPLSVPVGGATLGRIFNVLGEPIDNLGPVDTSATFPIHRSAPAFIELDTKLSIFETG
07mar DTGAPLTVPVGEATLGRIFNVLGEPVDNLGPVEVTTTFPIHRAAPAFTQLDTKLSIFETG
08mes DTGAPLSVPVGEITLGRIFNVLGEPVDGLGDVVAKTKSPIHRNSPTFIELDTKLSIFETG
09nep DTGRALSVPVGPTTLGRIFNVLGEPVDNMGPVGNEKTLPIHREAPAFVDLDTKLSIFETG
10nic DTGAPISVPVGGATLGRIFNVLGEPVDNLGPVDTSTTSPIHRSAPAFIQLDTKLSIFETG
11odo DLGGPISVPVGISTLGRIFNVIGEPVDEQGDVSYDETLPIHREAPAFTELETKPSIFETG
12oen DTGAPLSVPVGEATLGRIFNVLGELVDELGPVDTRTTSPIHRSATAFIQLDIELSIFETG
13ory DTGAPLSVPVGGATLGRIFNVLGEPVDNLGPVDTSATFPIHRSAPAFIELDTKLSIFETG
14pin DTGAPLSVPVGGATLGRIFNVLGEPVDNLGPVDAGITSPIHRPAPAFTELDTKLSIFETG
15por DTGAPISVPVGTNTLGRIFNVLGEPVDNLGPVSSESTLPIHRPAPAFTKLETKPSIFETG
16syn DTGAPISVPVGTGTLGRIFNVLGEPVDNKGPVPAGETFPIHRPAPKLVDLETKPQVFETG
01can IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNVAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
02chl IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
03cya IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
04eug IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
05gui IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
06mai IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
07mar IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNILKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
08mes IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
09nep IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
10nic IEVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
11odo IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
12oen IKVVDLLAPNRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
13ory IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
14pin IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
15por IKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDL
16syn IKVIDLLTPYRQGGKIGLFGGAGVGKTVIMMELINNIAIQHGGVSVFGGVGERTREGNDL
01can YQEMKESGVINEKDLNLSKVALCYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQNVLLFI
02chl YMEMKESGVINESNISESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEFFRDINKQDVLLFI
03cya YQEMKESKVIDENNLPASKVALVYGQMNEPPGARMRVALTALTMAEYFRDVNNQDVLLFI
04eug YQEMKESGVINDRNFKESKVALIYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
05gui YMEMKESKVINESNLGESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
06mai YMEMKESGVINEKNIEESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
07mar YMEMKESKVINEQNISESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
08mes YMEMKESKVINEENLSSSKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNNQDVLLFI
09nep YMEMCESKVINKADVKSSKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNNQDVLLFI
10nic YMEMKESGVINEENIAESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNEQDVLLFI
11odo YEEMKESGVINENNFKESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
12oen YMEMKESGVINEQNIAESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTAVRVADYFRDVNKQNVLLFI
13ory YMEMKESGVINEKNLEESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
14pin YMEMKESGVIDEQKISESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNEQDVLLFI
15por YMEMKESKVINEDNLKESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDINKQDVLLFI
16syn YNEMIESNVINADKPEESKIALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDVNKQDVLLFI
01can DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLGTEMGALQERITSTLDGSITSIQAVYVPAD
02chl DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGGLQERITSTKDGSITSIQAVYVPAD
03cya DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLGTEMGSLQERITSTTKGSITSIQAVYVPAD
04eug DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGGLQERITSTKVGSITSIQAVYVPAD
05gui DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGSLQERITSTTEGSITSIQAVYVPAD
06mai DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSTEMGSLQERITSTKKGSITSIQAVYVPAD
07mar DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSTEMGTLQERITSTKEGSITSIQAVYVPAD
08mes DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSREMGTLQERITSTKQGSITSIQAVYVPAD
09nep DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGGLQERITSTKDGSITSIQAVYVPAD
10nic DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSTEMGSLQERITSTKEGSITSIQAVYVPAD
11odo DNIFRFTQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGALQERITSTTQGSITSIQAVYVPAD
12oen DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSTEMGSLQERITSTKAGSITSIQAVYVPAD
13ory DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSTEMGSLQERITSTKKGSITSIQAVYVPAD
14pin DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLSTEMGSLQERITSTKKGSITSIQAVYVPAD
15por DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGALQERITSTTEGSITSIQAVYVPAD
16syn DNIFRFVQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLGTDVGDLQERITSTKEGSITSIQAVYVPAD
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01can DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRALAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPGIVSDEHYTTARKVK
02chl DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLASKGIYPAVDPLDSTSTMLQPWIVGDQHYQCAQNVK
03cya DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPGIVGEKHYACAQRVK
04eug DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLASKGIYPAVDPLDSTSTMLQPWIVGEEHYNTAQSVK
05gui DLTDPAPATTFSHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQINIVGQEHYSCAQNVK
06mai DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRGLASKGIYPAVDPLDSTSTMLQPRIVGNEHYETAQRVK
07mar DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRGLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPWIVGEEHYETAQGVK
08mes DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPWIVGEEHYGTAQRVK
09nep DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPWILGDDHYGTAQRVK
10nic DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRGLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPRIVGEEHYETAQRVK
11odo DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPGIVSGEHYEIAETVK
12oen DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRGLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPRIVGDEHYETAQRVK
13ory DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRGLASKGIYPAVDPLDSTSTMLQPRIVGNEHYETAQRVK
14pin DLTDPAPATTFAHSDATTVLSRGLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPWIVGEEHYETAQGVK
15por DLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPGIVGTDHYSTAQEVK
16syn DLTDPAPATTFAHLDGTTVLSRGLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPSIVGSEHYDTAREVQ
01can ETLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLIVSRARKIEKFLSQPFFVAEVFTGISGKYVSLS
02chl QTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLIVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVSLA
03cya GILQRYKELQDIISILGLDELSEDDRLAVARARRVERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVSLE
04eug KTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLVVSRARKVERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVTLA
05gui ETLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRQIVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVSLA
06mai ETLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLTVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVGLA
07mar QTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLTVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVSLR
08mes QTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLVVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVSLA
09nep QTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRMIVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGAPGKYVPLA
10nic QTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLLVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVGLA
11odo ETLQRYKELQDIIAILGIDELSEEDRLTVARARKVERFLSQPFFVAEIFTGSPGKYVSLE
12oen ETLQRYKELQDIISILGLDELSEEDRLTVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVGLA
13ory QTLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLTVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVGLA
14pin QTLQRYKELQDIIAIPGLDELSEEDRLIVARARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVGLM
15por STLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRQTVSRARKIERFLSQPFFVAEVFTGSPGKYVSLE
16syn STLQRYKELQDIIAILGLDELSEEDRLTVDRARKIERFLSQPFFVAEVFTGAPGKYVSLA
01can DSIKGFNMILSGEVDNIPEQAFYLVGRIEEAIDKAKQVEKS-------MALTVKVITPDR
02chl ETIQGFNLILSGELDDLPEQAFYLVGNLDEAVSKAATLS---------MTLQVCIMTPDR
03cya DTIKGFTMILDGELDELPEQSFYLVGDIQEAISKGQKLLAEAK-----MSLDVRVIAPNK
04eug ETIEGFKAILSGDLDEVPEQAFYLVGNIEEVISKAIELQ---------MTLDVSIIIPER
05gui DTMKGFNMILNGELDELPEQSFYLVGNIDEAIEKAKSLKG--------MSIHISIIAPDR
06mai ETIRGFQLILSGELDGLPEQAFYLVGNIDEASTKAINLEEESKLKK--MKLNLYVLTPKR
07mar ETIKGFQMILSGELDSLPEQAFYLVGNIDEATAKAATLQVES-------MLNLRIMAPNR
08mes DSIKGFTMILNGELDSLPEQAFYLVGNIEEAIAKAATLKE--------MSFQVRIIAPNG
09nep ESIQGFKLILSGELDSLPESAFYLVGNIEEAIAKAASIQAAAAAAAAAMSLQVRILTPEQ
10nic ETIRGFQLILSGELDGLPEQAFYLVGNIDEATAKAMNLEMESNLKK--MTLNLSVLTPNR
11odo ETIKGFTMVLKGELDELPEQAFYLVGNIDEAIAKAETLK---------MVMNVRVLTPTR
12oen ETIRGFKLILSGELDGLPEQAFYLVGTIDEATAKAANLEMESDLKK--MTLNLCVLTPNR
13ory ETIRGFQLILSGELDGLPEQAFYLVGNIDEASTKAINLEEENKLKK--MKLNLYVLTPKR
14pin ETIRGFQMILSGELDGLIEQSFYLVGNIDEATAKAINSSMES------MTLNLRVLSPNR
15por DAIKGFQMILKGELDDLPEQAFYLVGDIDEAIQKADSMKD--------MTLNIRIIAPDR
16syn DTIKGFKAILAGELDDLPEQAFYLVGDIEEAKAKGAKLKEG-------MTLTVRVITPDK
01can VVWKKTVEEIILPSSTGQLGILMNHAPLLTALDIGVMRARM---VNTWVPLVLLGGFAQI
02chl IFWNDQADEIILPTNTGQMGVLTNHAPLITALDIGVTLIR--S-NSNWNPVALMGGFALV
03cya VIWAKNAEEVILPSQSGMLGILTSHAPLYTALNTGVMKIRN---ETGWTSIVVMGGFVEV
04eug VFWEKRVEEIILPTLSGQMGVLKDHIPILTGLDIGIILVRQKS-SSDWTSLVVTGGFALI
05gui TVWDANAEEVILPSSTGQLGILKGHAPLLTALDIGVMRVRV---DRDWTPIVLLGGFAEI
06mai IIWDCEVKEIILSTNSGQIGVLPNHAPINTAVDMGPLRIRL--LNDQWLTAVLWSGFARI
07mar IVWNSDIQEIILSTNSGQIGILPNHASVLTALDIGIVKIRL---NDQWSTMALMGGFAMI
08mes IIWDSEAEEIILSTNTGKIGVLTNHTSLLTGLDIGTIRIRA--LNNQWNTLALMSGFAVI
09nep VFLNVSADEIILPTNTGQMGVLTNHTPLITAIDIGPMLVR--S-ESTWQSMALLGGLALV
10nic IVWDSEVEEIVLSTNSGQIGILPNHAPIATAVDIGILRIRL---NDQWLTMALMGGFARI
11odo VICSTTADEVILPGLTGLVGILDGHAALITALDTGLLRIKL---NEKWTPIILCGGLAEI
12oen IVWDSEVKEIILSTNSGQIGVLPNHAPIATAVDIGILRIRQ---NGQWLTMALMGGFARI
13ory IIWDCEVKEIILSTNSGQIGVLPNHAPINTAVDMGPLRIRL--LNDQWLTAVLWSGFARI
14pin VIWDSEVKEIILSTNSGQIGVLPNHASLVAAVDIGVMKIRL---NGQWSTMAMMGGFAKI
15por TVWDAEAQEIILPSSTGQLGILTGHAPLLTALDIGVMRVRV---DKEWMPIVLLGGFAEI
16syn VVWDEEVQELILPSTTGQLGILSNHAPLLTALEIGVMRVRP---GKDWQNIAVMGGFAEV
01can DNNLVTIIVSDAEEVKAIDEEEANKLLAASLANMEKAQSNREK---IESMQNLRRARARM
02chl KQNQVTILVNEAESAQTIGVDEAEIAFQEAKTKLEQSQG-EKQR--VEATFVFKRARARY
03cya EKNEVLVLVNAGEYVDEIDLSAAKKDVEKALETFNSAEAPKEK---EEAAEFLKYAQARL
04eug NSNNVTILVNEAEFGSEINVEQAQISYNSSKHALEMNKD-IKRK--FELTLNLKKARARF
05gui ENDELTILVNGAEEASQIDRDQAQRDLEEMTVKFNEATTNKER---IEATQNLRKARARL
06mai VNNEIIILGNDAELGSDIDPEEAQQALEIAEANLSKAEG-TKEL--VEAKLALRRARIRV
07mar DNNNLTILVNDAEKASEIDYQEAQETFQKAKTNLEEAEGNKKKE--IEALLVFKRAKARL
08mes KDNVATIIVSEAENGANIKSEEAQTQLEEAKSYFNTAKG-TKNE--VEANLAVKRAETRL
09nep KDNQVIILVNEAELGSDINAEEAETTFLAAKEALANSKT-RKDQ--IENNLAFKRARVRY
10nic GNNEITVLVNDAEKGSDIDPQEAQQTLELAEANVKKAEG-RRQK--IEANLALRRARTRV
11odo DRNRVTVLVNDVEELVAVELNEATTELEKATLAVENAETSKAR---LDASIELKKAVARL
12oen GNNEITILVNDAEKGSDIDPQEAQETLGLAEANFRKAEG-KRQT--IEANLALRRARTRV
13ory VNNEIIILGNDAELGSDIDPEEAQQALEIAEANVSRAEG-TKEL--VEAKVALRRARIRV
14pin DSDRITILVNNAERDVDIDPREAQENFRIAKADLARAEG-KRQA--IEADLALKRARTRL
15por ENNQLTILVNGAEEASQIDLVEAEKNLDTATQLLNDASSSKEK---IEATQNIRKARARV
16syn ENNEVKVLVNGAELGTTIDAESARQAYTAAQGALEEANRGEDKPNQLKASNNYKKARARL
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01can QAILSLK------------MRSQSLNFVASNTT---SDFISNLLESNVINIIILISLLIY
02chl QVVKQLGV-------------MLLSTSFLLAGH---FGFNTNLLETNVLNLAVVLAIVLT
03cya KAVVDK------MNLINSTKIFSSLMIASVENNTAIFSLNTDILETNLINLLVIFFLLIY
04eug QVTQLKK---------MVIDNFNIFTIISNAKT---FGINTNVFETNIINLAIVVGTLFY
05gui QAVSA-------MDIISGFYNTINLAELSNAKT---FGFNPNILEANVLNIAILLSGVIY
06mai EAVNWIPPSN----MKNVTHSFVFLAHWPFAGS---FGLNTDILATNLINLTVVVGVLIF
07mar EAINMASKL-----MENGTYFIISSNFWTIAGS---FGLNTNLLETNLINLGVVLGLLVY
08mes KASQNL-------MTDILTNIFTILSRMSLAEG---FGFNTDIFETNILNLAVVLGILLT
09nep QVATLVK-----------MFHFLALTPLAHSEG---FGLNTNILETNILNLAAVFALLAY
10nic EAINPIS-------MKNVTDSFVSLGHWPSAGS---FGFNTDILATNPINLSVVLGVLIF
11odo EGMNYLS-------MENFNQIFT---LLAENEG---IGLNTDILETGIINIAALVGILIY
12oen EAINVIS-------MKNVTDSFVSLVHWPSAGS---FGFNTDILATNPINLSVVLGVLIC
13ory EAVNWIPPSN----MKNVTHSFVFLAHWPSAGS---FGLNTDILATNLINLTVVVGVLIY
14pin EAINASPPVSN---MKNVIDPFISLSYWPSAGG---FGSNTNILETNIINSSVVLSVLIY
15por QAATAASA---MNSIVNITPIIIILSEHSSEHT---FGFNSDIFEANVINILLLLFGLIY
16syn QAAGGAV-------MLNTLFILAAEAHEAGEGG---FGINLDFLEANLFNLAILLGIIIY
01can LGKRTIVTNLNDRKLNIQCSILEAEKKLSQAQLRLAEAEKKITESEEIISILKHEAKIAA
02chl YVGDALRGLLANRKQSILTNFREADQRATEAQNKLREAQLELEQAQAKAQKIREQANVTI
03cya QGRPFFTALLEERRKTVLDKIKKSENSYNEALEKLKEAKSKLAQAELAAKQIYEEAEAVA
04eug YGKLTLSDLLKTRKKTIIKNILDIDEKIRSSQSSLYLAELEFENAAKKASLIRSNGTTFC
05gui LGRNFLTSALESRQQKVTEAIQEAEERLQQANVKLLDAEKQLTQAQTVIEQIKKEAEKTA
06mai FGKGVLKDLLDNRKQRILSTIRNSEELRKGTLEQLEKARIRLQKVELEADEYRMNGYSEI
07mar FGKGVLSNLLNNRKLTILNTIQDAEERYKEATDKLNQARTRLQQAKQKADDIRINGLSQM
08mes SGREFFVSLLQNRQQNILQSINDADERYKEAAEKLQQAQNEFEQAKLEADQILAQSKKTA
09nep VGTDFVSSLLKTRKESILKSLRDADERYQDAVNQLKQALQELETARTNAAEIRRQSEINA
10nic FGKGVLSDLLDNRKQRILNTIRNSEELRGGAIEQLEKARSRLRKVESEAEQFRVNGYSEI
11odo AGRDFLGSFLEQRKTSIVQGVQDAEGRLEEANRRLSEAQKQLSQAHIVISEIKNETISAK
12oen FGKGVLSDLLDNRKQRILNTIRNSEELREGAIEQLEKARARLQDVQIEAEGYRAYGYFGI
13ory FGKGVLKDLLDNRKQRILSTIRNSEELRRGTIEQLEKARIRLQKVELEADEYRMNGYSEI
14pin FGKGVLSNLLDNRKQKILETIRNSEELCKGAIDQLEKARACLRNVEMIADEIQVNGNSQI
15por VLKQSLGSTLNERQLKVLAAIQESEERLEQASSRLSESEKQLAQTQIIINQIKKEAQLTA
16syn YAPKTLGKILGDRRQKIADAIEEAETRQRKSAQILAEEEKKLAQAKAEAARIVQEAGQRA
01can NKIKELIVNNAKRKIDKIILDGKTIIANTEIEIMNQIKNRIISTAIDKTKIKLTKNLQ-A
02chl EQEKKQFIRQTQEDIKRLGTLQQETLKFEQQKAQNELAEKLVKLALQQVREKLNQRLT-S
03cya ESIKKTGLAQLEKDIKRIEETTQASINTQQLSVITYLRQQVALLALRRVVSQLKNYLK-P
04eug LKSFDIIRSSVNEDIKRLKQSKRLILRTEDKKSVREIFKNLYSQACQKAKATIIKRLN-S
05gui RTVKETILAQGKLDIERLTNNGKSSIEKAELQIKKQIQQHITDLAIKKVSAQMETFMT-D
06mai EREKENLINATSISLEQLEKSKNETLYFEKQRAMNQVRQQGFQQAVQGALGTLNSCLN-T
07mar EKEKQDLINAADEDSKRLEDSKNATIRFEKQRAIEQVRQQVSRLALERALETLKSRLN-S
08mes SEIEVGLMNLIKEDTKKLLDMKQATISFEEEKAISEIRRQVIRLALQRALEQSKSRLN-R
09nep EAIRQRLELLTQEEMARLEEAKETIIKLEEEKAVAEVCTKVISMALVRAEKKIISSMD-E
10nic EREKLNLINSTYKTLEQLENYKNETIQFEQQRAINQVRQRVFQQALRGALGTLNSCLN-N
11odo KVLLESDAYQAKKDLTTRFSRALATFRSKERQIFLEVKEQIILLVLKRTVARAQQTFGPK
12oen DEQRHESINSTYKTLEQLENNKNESIHFEQQRAINQVRQQIFQQALQGALGTLNSCLN-N
13ory EREKANLINATSISLEQLEKSKNETLYFEKQRAMNQVRQRVFQQAVQGALGTLNSCLN-T
14pin EREKEDLLNTASDNLEQLEDPKNETIYSEQQRAFDQIRQQVSRQALRRAIGTLNSRLN-T
15por EKVRSSILAQGQIDIERLAITGKSNIETAEKQIRRQIQQQIAFLALKKVTLQLENQMS-S
16syn EVAKQEIATQTEADLRRIEEAAAQDLGAEQERVIAELKRRIAEQAVAKAEADLRDRLN-E
01can ETIERITDNKITFLNNNL-----MDPIISAASVIAAGLAVGLAAIGPGIGQGSAAANAVE
02chl SIHSAVNNFQIVLFTNSKAS---MNPIVAAASVIAAGLAVGLAAIGPGMGQGTAAGYAVE
03cya ELHSQFIDRKILQLRKQK-----MDATVSAASVIAAALAVGLAAIGPGIGQGTAAGQAVE
04eug KIHKKIILKKMEKMSLKKLKPKYMNPIICAASVIGAGLAIGLGAIGPGIGQGTASGKAIE
05gui NLQVKVIDTNIASLGGKI-----MNPIVSAASVVASGLSVGLAAIGPGIGQGTAAAQAVE
06mai ELHFRTIRANIGILGAIEWKR--MNPLIAAASVIAAGLAVGLASIGPGVGQGTAAGQAVE
07mar ELHLRMIDYHIGLLRAMESTIE-MNPLISAASVIAAGLAVGLASIGPGIGQGTAAGQAVE
08mes RLQKRVTRLNIGLLGRLVTPNDVMSPLISAASVLAAGLAVGLASIGPGVGQGTAAGQALE
09nep AMHRRVMDMYLNLLREVY-----MSPLIAAASVVAAGLAVGLASIGPGIGQGTAAGQAVG
10nic ELHLRTIRSNIGMLGTMKEITD-MNPLISAASVIAAGLAVGLASIGPGVGQGTAAGQAVE
11odo ERATALITETINKLEGDLL----MDSIISAASVIAAGLAIGLAAIGPGIGQGNAAGQAVE
12oen ELHLRTISANIGLFGSMKELTD-MNPLISAASVIAAGLAVGLASIGPGIGQGTAAGQAVE
13ory ELHFRTIRANISILGAME-----MNPLIAAASVIAAGLAVGLASIGPGVGQGTAAGQAVE
14pin ELHLRTIDHNIGLLRTMMNTND-MDPLISAASVIAAGLSVGLASIGPGVGQGTAAGQAVE
15por DIQLRIIDNNIAKLGDQL-----MDSIVSAASVIAAGLAVGLAAIGPGIGQGSAAANAVE
16syn DTQDRLIERSIAQLGGR------MDSTVAAASVIAAALAVGLGAIGPGIGQGNASGQAVS
01can GLARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMESLTIYGLVVALSLLFANPFIK-------MSKFYDWF
02chl GIARQPEAEGKIRGALLLSFAFMESLTIYGLVVALALLFANPFAG-------MGKVYDWF
03cya GIARQPEVDGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MSKVYDWF
04eug GLARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALAIIFANPFV--------MSRVYDWF
05gui GIARQPEAEGRIRGTLLLSLAFMESLTIYGLVVALALLFANPFTS-------MGKVYDWF
06mai GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MSKVYDWF
07mar GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MGKVYDWF
08mes GIARQPEAEGKIRGTLLLSFAFMESLTIYGLVVALALLFANPFVS-------MSKVYDWF
09nep GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFVS-------MSKIYDWF
10nic GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MSKVYDWF
11odo GIARQPEGENKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFNG-------MGKVYDWF
12oen GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MSKVYDWF
13ory GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MSKVYDWF
14pin GIARQPEAEGKIRGTLLLSLAFMEALTIYGLVVALALLFANPFV--------MGKVYDRF
15por GIARQPEVEGKIRGTLLLSLAFMESLTIYGLVVALSLLFANPYVG-------MSKIYDWF
16syn GIARQPEAEGKIRGTLLLTLAFMESLTIYGLVIALVLLFANPFA-MFSKEVTESKVFQWF
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01can QERLEIQLIADDISAKYVPPHVNVFYCFGGMTLTCFLVQLATGFAMTFYYKPTTIEAFSS
02chl EERLEIQSIADDISSKYVPPHVNIFYCIGGITFTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVAEAFAS
03cya QERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFAS
04eug EERLEIQAIADDVSSKYVPPHVNIFYCLGGITFTCFIIQVATGFAMTFYYRPTVTEAFLS
05gui EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCIGGITFTCFIIQVATGFAMTFYYRPTVAEAFAS
06mai EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFSS
07mar EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFSS
08mes NDRLEIQGIADDITSKYVPPHVNIFYCIGGITFTCFIMQVASGFAMTFYYRPTVTEAFAS
09nep EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCFGGITLTCFLIQVATGFAMTFYYRPTVTEAFAS
10nic EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFAS
11odo EERLEIQAIADDISSKYVPPHVNIFYCFGGIVFTCFLVQVATGFAMTFYYRPSVVDAFAS
12oen EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFAS
13ory EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFSS
14pin EERLEIQAIADDITSKYVPPHVNIFYCLGGITLTCFLVQVATGFAMTFYYRPTVTEAFAS
15por EERLEIQAIADDISSKYVPPHVNIFYCLGGIVFVSFLIQVATGFAMTFYYRPTVAEAFTS
16syn NDRLEVQAISDDIASKYVPPHVNIFYCLGGLTLTCFLIQFATGFAMTFYYKPTVTEAFAS
01can IQHIMTQVSFGWLIRSLHRWSASMMVLMMILHIFRVYLTGGFKKPRELTWITGVILAVLT
02chl VQYIMTEVNFGWLIRSIHRWSASMMVLMMILHVCRVYLTGGFKKPRELTWVTGVIMAVCT
03cya VQYIMTDVNFGWLIRSTHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVVGVILAVIT
04eug VKYIMNEVNFGWLIRSIHRWSASMMVLMMILHVCRVYLTGGFKKPRELTWVTGIILAILT
05gui VEYIMTEVNYGWLFRSMHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVTLAVVT
06mai VQYIMTEANFGWLIRSVHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVVLAVLT
07mar VQYIMTEVNFGWLIRSVHRWSASMMVLMMILHIFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVLT
08mes VQYIMTDVNFGWLIRSIHKWSASMMVLTMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVCT
09nep VEYIMTNVNFGWLIRSIHRWSASMMVMMLILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVIT
10nic VQYIMTEANFGWLIRSVHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVVLAVLT
11odo VEYIMTSVNFGWLIRSIHRWSASMMVMMMVLHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVVT
12oen VPYIKTEANFGWLIRSVHRWSASMMVLMMILHVFRVYHTGGFKKPRELTWVTGVVLAVLT
13ory VQYIMTEANFGWLIRSVHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVVLAVLT
14pin VQYLMTEVNFGWLIRSIHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVLT
15por VEYIMTDVNFGWLIRSIHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILGVLT
16syn VQYIMNEVNFGWLIRSIHRWSASMMVLMMILHVFRVYLTGGFKKPRELTWVVGVMLAVTT
01can VSFGVTGYSLPWDQVGYWACKIVTGVPEAIPVVGDNVVEILRGGTGVGQATLTRFYSLHT
02chl VSFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPDAIPVVGPALVELLRGGVGVGQSTLTRFYSLHT
03cya VSFGVTGYSLPWDQVGYWAVKIVTGVPEAIPVIGSNVVELLRGSVSVGQSTLTRFYSLHT
04eug VSFGVTGYSLPWDQVGYWAVKIVTGVPEAIPLIGNFIVELLRGSVSVGQSTLTRFYSLHT
05gui VSFGVTGYSLPWDQVGYWACKIVTGVPEAIPVVGSLLVELLRGSVSVGQATLTRFYSAHT
06mai ASFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPEAIPVIGSPLVELLRGSASVGQSTLTRFYSLHT
07mar VSFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPEAIPIIGSPLVELLRGSVSVGQSTLTRFYSLHT
08mes VSFGVTGYSLPWDQVGYWAVKIVTGVPDAIPVIGAPLVELLRGGVGVGQSTLTRFYSLHT
09nep VSFGVTGYSLPWDQVGYWAVKIVTGVPDAIPVIGAPLVELLRGSVSVGQSTLTRFYSLHT
10nic ASFGVTGYSLPWDQVGYWAVKIVTGVPDAIPVIGSPLVELLRGSASVGQSTLTRFYSLHT
11odo VSFGVTGYSLPWDQVGFWACKIVTGVPAAVPVVGPPLVLVLRGGESVGQSTLTRFYSAHT
12oen ASFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPDAIPVIGSPLVELLRGSASVGQSTLTRFYSLHT
13ory ASFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPDAIPVIGSPLVELLRGSASVGQSTLTRFYSLHT
14pin VSFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPEAIPVIGSPLVELLRGSVSVGQSTLTRFYSLHT
15por VSFGVTGYSLPWDQIGYWAVKIVTGVPDAVPVVGESIVELLRGGVSVGQGTLTRFYSLHT
16syn VTFGVTGYSLPWDQVGYWAVKIVSGVPAAIPVVGDQLVTLMRGSESVGQATLTRFYSLHT
01can LFLPALSVIFLLAHFLMIRKQGISGPLMVEVLLTGIVLGSIFITLLGLLAAAKLQYNR--
02chl FVLPLATAVFMLMHFLMIRKQGISGPLMVEALLSGIVLGLVPVTIAGLFVTAYLQYRR-G
03cya FVLPLLSAVFMLVHFLLIRKQGISGPLMVEPLLSGIVLGLIPVTLIGLFVAAYLQYRR-G
04eug FVLPLLTATFMLGHFLMIRKQGISGPLMVETLLSGIILGLIPITICGLFFTAYLQYMRSG
05gui FVLPVAAAVLMLTHFLMIRKQGISGPLMIEPLLFGIVLGLIPVTLTGLFVAAYLQYRR-G
06mai FVLPLLTAVFMLMHFPMIRKQGISGPLMIEVFLFGIVLGLIPITLAGLFVTAYLQYRR-G
07mar FVLPLLTAIFMLMHFLMIRKQGISGPLMVEALLSGIVLGLIPITLLGLFVTAYLQYRR-G
08mes FVLPLLTAVFMLAHFLMIRKQGISGPLMVESLLSGIVLGMIPITLAGLFVTAYLQYRR-G
09nep FVLPLLTAVFMLMHFLMIRKQGISGPLMVEALLSGIVLGLIPVTLAGLFVTAYLQYRR-G
10nic FVLPLLTAVFMLMHFPMIRKQGISGPLMIEVFLFGIVLGLIPITLAGLFVTAYLQYRR-G
11odo FVLPLAAAVLMLTHFLMIRKQGISGPLMVEPLLSGIVLGMITVSALGLFVAAYLQYRR-G
12oen FVLPLLTAVFMLMHFLMIRKQGISGPLMIEVFLFGIVLGLIPITLAGLFVTAYLQYRR-G
13ory FVLPLLTAVFMLMHFLMIRKQGISGPLMIEVFLFGIVLGLIPITLAGLFVTAYLQYRR-G
14pin FILPLLTAVFMPMHFLMIRKQGIPGPLMIEALPSGIVLGLIPITLAGLFVTAYSQYRR-G
15por FVLPLLTAVFMLMHFLMIRKQGISGPLMVEPLLSGIILGLIPVTLSGLLVAAYLQYQR-G
16syn FVLPWAIAVLLLLHFLMIRKQGISGPLMIEPLLLGIVLGLIPVTLAGLFVAAYLQYKR-G
01can KKTN--MNQILKEKEQKTAKILVDRNPVPTSFEKWGVPGHFSRSLAKG-PKTTTWIWNLH
02chl DQLNI-MTISPPEREAKKVKIVVDRNPVATNFEKWAKPGHFSRTLSKG-PTTTTWIWNLH
03cya NQFEF-MRISPPEREAKKVKIVIDKDPVSTSFDKWAVPGHFSRTLAKG-PKTTTWIWNLH
04eug NSFY--MTITPPEQQVKRVRVAFVSNPVETSFEKWSRPGHFSRLLSKG-PNTTTWIWNLH
05gui NQFGL-MTISSTEQEAKKVNVVVDRNPVSTSFEKWGQPGHFSRTLAKG-PKTTTWIWNLH
06mai DQLDL-MIIRSSEP---EVKIAVDRDPIKTSFEEWARPGHFSRTIAKGNPDTTTWIWNLH
07mar DQLDL-MTIRSPEP---EVKIVVEKDPVKTSFEKWAKPGHFSRTLAKG-PSTTTWIWNLH
08mes DQLKI-MTISPPEREAN-GKIVVDRDPVKTSFERWGKPGHFSRSLAKG-PNTTTWIWNLH
09nep DQLNL-MTISPPEREAKKVKIVVDRNPVVTSFEKWAKPGHFSRTLAKG-PTTTTWIWDLH
10nic DQLDL-MIIRSPEP---EVKILVDRDPVKTSFEEWARPGHFSRTIAKG-PDTTTWIWNLH
11odo NQFEI-MAISSTERRAKNVQIFVEKDAVETSFAKWAQPGHFSRTLAKG-PKTTTWIWNLH
12oen DQLDL-MIIRSPEP---EVKILVDRDPIKTSFEEWAKPGHFSRTIAKG-PETTTWIWNLH
13ory DQLDL-MMIRSPEP---EVKIVVDRDPVKTSFEEWARPGHFSRTLAKG-PDTTTWIWNLH
14pin DQLDI-MTIRSPEPEVKKVKVVVDRDTVKTSFEKWAKPGHFSRTLAKG-PDTTTWIWNLH
15por NQLGL-MAISSKEQETKKVKISVDKNPVDTSFEKWAQPGHFSRTLAKG-PKTTTWIWNLH
16syn NQFNLDMTISPPEREAK-AKVSVDNNPVPTSFEKWGKPGHFDRTLARG-PKTTTWIWNLH
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01can ADVHDFDSHTSSLEDISRKIFSAHFGQLSLIFIWLSGMYFHGARFSNYTIWLSNPSLIKP
02chl ADAHDFDTQTSDLEEISRKVFSAHFGQLGIIFIWLSGMYFHGARFSNYEAWLTDPTHIKP
03cya ADVHDFDSYTSDLEDVSRKIFSAHFGHLAVVFIWLSGAYFHGARFSNYEAWLSNPTTIKP
04eug ADAHDFDNHTTDLEDISRKVFSAHFGQLAIIEIWLSGMFFHGARFSNYEAWLLDPIHVKP
05gui ADAHDFDSHTSSLEDISRKIFSAHFGQLSIIFLWISGMHFHGARFSNYSAWLSNPTTVKP
06mai ADAHDFDSHTGDLEEISRKVFSAHFGQLSIIFLWLSGMYFHGARFSNYEAWLSDPTHIGP
07mar ADAHDFDSHTNDLEEISRKVFSAHFGQLAIIFIWLSGMYFHGARFSNYEAWLSDPTHIKP
08mes ADAHDFDSHTNDLEDISRKVFSAHFGQLAVIFIWLSGMYFHGARFSNYEAWLSDPTHIKP
09nep ADAHDFDSHTTDLEDISPKIFSAHFGQLGVILIWLSGMYFHGARFSNYEAWLSDPTHIKP
10nic ADAHDFDSHTSDLEEISRKVFSAHFGQLSIIFLWLSGMYFHGARFSNYEAWLSDPTHIGP
11odo ADAHDFDSQTSSLEEVSRKIFSAHFGQLAVIFLWISGMHFHGAYFSNYSAWLSDPISIKQ
12oen ADAHDFDSHTSDVEAISRKVSSAHFGQLSLIFLWLSGMYWGFALFSNYEAWLSDPTHIGP
13ory ADAHDFDSHTGDLEEISRKVFSAHFGQLSIIFLWLSGMYFHGARFSNYEAWLSDPTHIGP
14pin ADAHDFDSHTNNLEDISRKIFSAHFGQLAIIFIWLSGMYYHGARFSNYEAWLADPTHIKP
15por ADAHDFDSQTSSLEEVSRKIFSAHFGQLAVIFLWLSGMYFHGARFSNYVAWLSNPTGIKP
16syn ANAHDFDSQTSDLEDVSRKIFSAHFGHLAVVFVWLSGMYFHGAKFSNYEGWLADPTHIKP
01can SAQIVWPIVGQEILNADLGGGSQGIQITSGFFHLWRASGITNELELYVTALGGLFMAGLM
02chl SAQVVWPIVGQEILNADVGGGFQGLQITSGFFQLWRASGITSELQLYTTAIGGLVMAAAM
03cya SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFQGIQITSGLFQMWRASGITTELQLYVTAIGALVMAALM
04eug SAQIVWPIVGQEILNGDVGGNFQGIQITSGLFQLWRSCGITSEFQLYITALTGLIFSAVL
05gui SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFQGVQVTSGFFQIWRAEGITSEVELYWCAVAGLLMSGLM
06mai SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFRGIQITSGFFQIWRASGITSELQLYCTAIGALIFASLM
07mar SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFQGIQITSGFFQLWRASGITSELQLYSTAIGGLVFAALM
08mes SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFQGVQITSGFFQLWRASGIVNEQQLYTTAIGGLIAAGLM
09nep SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFQGIQITSGFFQLWRASGITSELQLYSTAIGGLLLAAAM
10nic SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFRGIQITSGFFQIWRASGITSELQLYCTAIGALVFAALM
11odo SSQVVWPIVGQEILNADVGGNFQGVQTTSGWFQMWRAEGITSEVELYWIAIGGLIMSALM
12oen SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFRGIQITSGFFQLWRASGITSELQLYCTAIGALIFAALM
13ory SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFRGIQISSGFFQIWRASGITSELQLYCTAIGALIFASLM
14pin SAQIVWPIVGQEILNGDVGGGFRGIQITSGFFQIWRASGITSELQLYCTAIGALIFAALM
15por SAQVVWPIVGQEILNGDVGGGFQGVQVTSGWFQLWRASGITTEFQLYCTAIGGLGMAALM
16syn SAQVVWPIVGQGILNGDVGGGFHGIQITSGLFYLWRASGFTDSYQLYCTAIGGLVMAALM
01can AFGGWFHYHKAAPKLEWFQNVESMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQIHVSLPINKLLDAGVD
02chl FFAGWFHYHKAAPKLEWFQNVESMLNHHLAGLLGLGSLAWAGHQIHVSLPINKLLDAGVD
03cya LFAGWFHYHKAAPKLEWFQNAESMMNHHLAGLFGLGSLSWAGHQIHVSLPVNKLLDSGVS
04eug FFAGWFHYHKAAPKLEWFQNVESMLNHHLSGLLGLGCLSWAGHQIHVSLPINKLLDSGVN
05gui IFAGWFHYHKAAPKLEWFQNAESMLNHHLSGLLGLGCLSWAGHQIHVGLPINKLLDAGVA
06mai LFAGWFHYHKAAPKLAWFQDVESMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQIHVSLPINQFLDAGVD
07mar LFAGWFHYHKAAPKLAWFQDVESMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQVHVSLPINQLLDAGVD
08mes FFAGWFHYHKAAPKLEWFQNAESMMNHHLAGLLGLGSLSWAGHQIHVSLPVNQLLDAGVD
09nep FFAGWFHYHKAAPKLEWFQNVESMMNHHLGGLLGLGSLGWAGHQIHVSLPVNKLLNAGVD
10nic LFAGWFHYHKAAPKLAWFQDVESMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQVHVSLPINQFLNAGVD
11odo LFAGWFHYHKAAPKLEWFQNAESMMNHHLAGLLGLGCLSWSGHQIHIALPINKLLDAGVA
12oen LFAGWFHYHKAAPKLAWFQDVQSMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQVHVSLPINQFLNAGVD
13ory LFAGWFHYHKAAPKLAWSHDVESMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQIHVSLPINQFLDAGVD
14pin LFAGWFHYHKAAPKLAWFQEVESMLNHHLAGLLGLGSLSWAGHQIHVSLPINQLLDAGVD
15por LFAGWFHYHKAAPKLEWFQNVESMMNHHLAGLLGLGCLGWAGHQIHLSLPINKLLDSGVS
16syn LFAGWFHYHVKAPKLEWFQNVESMMNHHLAGLLGLGSLGWAGHQIHVSMPINKLLDAGVA
01can PKTIPLPHEFILNRELMSQLYPSFEKGLWPFFSLNWGAYSDFLTFRGGLNPITGSLWMSD
02chl PKEIPLPHEFLFNPELMAQLYPSFAKGLAPFFTLDWAQYSDFLTFQGGLNPVTGGLWLTD
03cya PQEIPLPHEFILNKDLIAQLYPSFGQGLTPFFTLNWNEYSDFLTFKGGLNPVTGGLWLSD
04eug PAELPLPHDFILDKSLISQLYPSFSKGLAPFFTFHWSEYSDFLTFRGGLNNVTGGLWLTD
05gui PQEIPLPHEFLMNRDLMAQLYPSFNKGLIPFFSLNWSEYSDFLTFKGGLNPVTGGLWLSD
06mai PKEIPLPHEFILNRDLLAQLYPSFAEGATPFFTLNWSKYAEFLSFRGGLDPITGGLWLSD
07mar PKEIPLPHEFILNRDLLAELYPSFAKGLTPFFTLNWSEYSDFLTFRGGLNPVTGGLWLTD
08mes PKEIPLPHEFVMNRELMAQLYPSFAKGLAPFFTLNWGEYSDFLTFRGGLNPVTGGLWLTD
09nep PKEIPLPHEFLLNRDLMAQLYPSFAKGLTPFFTLNWAEYGDFLTFRGGLNPVTGGLWLSD
10nic PKEIPLPHEFILNRDLLAQLYPSFAEGATPFFTLNWSKYADFLTFRGGLDPVTGGLWLTD
11odo PQEIPLPHEFLINRELMAQLYPSFNKGLAPFFSGQWGEYSDFLTFKGGLNPVTGGLWLSD
12oen PKEIPLLHEFILNRDLLAQLYPSFAEGATPFFTLNWSKYAEFLTFRGGLDPVTGGLWLTD
13ory PKEIPLPHEFILNRDLLAQLYPSFAERATPFFTLNWSKYAEFLSFRGGLDPITGGLWLSD
14pin PKEIPLPHEFIFNRDLLAQLYPSFAKGVTPFLTLNWSEYSDFLTFRGGLNPVTGGLWLTD
15por PQEIPLPHEFLINRELMAQLYPSFSKGLVPFFTLNWAEYSDFLTFKGGLNPVTGGLWLSD
16syn PKDIPLPHEFILEPSKMAELYPSFAQGLTPFFTLNWGVYSDFLTFKGGLNPVTGGLWLSD
01can IAHHHLAISVLFIVAGHMYRTNWGIGHSIKEILDAHRGPLTGSGHRGLYEALTTSWHANL
02chl TVHHHLAIAVLFLVAGHQYRTNWGIGSSLKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
03cya RAHHHLAIAVLFIVAGHMYRTNWGIGHSMKEMLETHKGPFTGEGHKGLYEIFTNSWHAQL
04eug VAHHHLALAVLFILAGHMYKTNWKIGHDIKGLLESHTGPFTGQGHKGLYEIFTNSWHAQL
05gui TAHHHLALAVLFIVAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILITSWHSQL
06mai IAHHHLAIAILFLIAGHMYRTNWGIGHGLKDILEAHKGPFTGQGHKGLYEILTTSWHAQL
07mar TAHHHLAIAVLFLVAGHMYRTNWGIGHSFKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
08mes TVHHHVAIAVLFIVAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
09nep TAHHHVAIAVLFLVAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
10nic IAHHHLAIAILFLIAGHMYRTNWGIGHGLKDILEAHKGPFTGQGHKGLYEILTTSWHAQL
11odo IAHHHLALSVLFIFAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
12oen IAHHHLAIAILFLIAGHMYRTNWGIGHGLKDILEAHKGPFTGQGHKGLYEILTTSWHAQL
13ory IAHHHLAIAILFLIAGHMYRTNWGIGHGLKDILEAHKGPFTGQRHKGLYEILTTSWHAQL
14pin TAHHHLAIAVLFLIAGHMYKTNWRIGHNLKDLLEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
15por TAHHHLALAVLFLAAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGNGHEGLYEILTTSWHAQL
16syn TAHHHLAIAVLFIIAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQL
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01can AINLALFGSLSIIVAHHMYAMPPYPYISIDYPTQLSLFTHHTWIGGFCIVGASAHGAIFM
02chl AINLALFGSLSIIVSHHMYAMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFCIVGAGAHAGIFM
03cya SLNLALFGSLSIIVAHHMYSMPPYPYLATDYATSLCLFTHHVWIGGFLIVGAGAHAAIFM
04eug SLNLAMMGSLSIIVAQHMYSMPPYPYIAIDYGTELSLFTHHYWIGGFCIVGAAAHAAIFM
05gui AINLAMMGSLSIIVAHHMYAMPAYPFIATDYPTQLSIFTHHMWIGGFCICGAAAHAGIFM
06mai SLNLAMLGSTTIVVAHHMYSMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFLIVGAAAHAAIFM
07mar ALNLAMLGSLTIIVAHHMYAMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFLIVGAAAHAAIFM
08mes GLNLALMGSLSIIVAHHMYAMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFCIVGGAAHAAIFM
09nep AINLALFGSLSIVVAHHMYAMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFCVVGAAAHAAIFM
10nic SLNLAMLGSLTIVVAHHMYSMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFLIVGAAAHAAIFM
11odo AINLAMMGSLSIIVAHHMYAMPPYPYIATDYATQLSLFTHHMWIGGFCVVGGAAHGAIFM
12oen SLNLAMLGSLTIVVAHHMYSMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFLIVGAAAHAAIFM
13ory SLNLAMLGSTTIVVAHHMYSMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFLIVGAAAHAAIFM
14pin AVNLAMLGSLTIVVAHHMYSMPPYPYLATDYGTQLSLFTHHMWIGGFIIVGAAAHAAIFM
15por AINLAMMGSLSIIVAHHMYAMPPYPYIATDYPTQLSLFTHHMWIGGFCVVGAGAHASIFM
16syn AINLALLGSLTIIVAQHMYAMPPYPYQAIDYATQLSLFTHHMWIGGFLIVGAGAHGAIFM
01can IRDYVPSQHYNNVLDRLIRHRDALISHLNWVCIFLGTHSFGLYIHNDTMRALGRSQDMFS
02chl VRDYDPTNNYNNLLDRVLRHRDAMISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
03cya VRDYDPAQNYNNLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMRALGRPQDMFS
04eug VRDYDPALNFNNLLDRVLLHRDAIISHLNWVCIFLGLHSFGLYIHNDTLSALGRPQDMFS
05gui VRDYNPAQNYNNLLDRVIRHRDAIISHLNWICIFLGFHSFGLYIHNDTMRALGRTQDMFS
06mai VRDYDPTTRYNDLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
07mar VRDYDPTTQYNNLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
08mes VRDYDPTNNYNNLLDRVIRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
09nep VRDYDPTNNYNNLLDRVIRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
10nic VRDYDPTTRYNDLLDRVLRHRDAIISHLNWACIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
11odo VRDYTPANNYNNLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGCHSFGLYIHNDTMRALGRPQDMFS
12oen VRDYDPTTRYNDLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
13ory VRDYDPTTRYNDLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
14pin VRDYDPTTQYNNLLDRVLRHRDAIVSHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMSALGRPQDMFS
15por VRDYNPAENYNNLLDRIIRHRDAIVSHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMRALGRSQDMFS
16syn VRDYDPAKNVNNLLDRMLRHRDAIISHLNWVCIFLGFHSFGLYIHNDTMRALGRPQDMFS
01can DTAIQLQPIFAQWIQSLHTLAPANTAPNALATTSYVFGG-EVVAVANKIAMMPMKLGTAD
02chl DTAIQLQPVFAQWVQNTHFLAPGFTAPNALASTSPSWGG-DVVAVGGKVAMMPISLGTAD
03cya DAAIQLQPVFAQWVQGVNSAAAGNTAPNALRNASYAFGG-DIVSVGEKVAMMPISLGTAD
04eug DSAIQLQPVFAQWIQNTHYLAPTLTAFNLVSPTTPVWGG-DVVSISGKVAMMPIKLGTAD
05gui DTAIQLKPVFAQWVQNIHTIAPGNTTPNALATASYAFGG-DVISVGNKVAMMPISLGTAD
06mai DAAIQLQPIFAQWIQNIHAGAPGVTAPGATTSTSLTWGGGELVAIGGKVALLPIPLGTAD
07mar DTAIQLQPVFAQWIQNTHALAPNFTAPNALASTSLTWGGGDVIAVGSKVALLPIPLGTAD
08mes DTAIQLQPVFAQFVQNRNYLAPGFSAPNALASSSAVWGG-DVVAVGGKVAMMPIQLGTSD
09nep DTAIQLQPVFAQWIHKTHALAPGLTAPNALASTSPSWGG-DVVAVGGKVAMMPISLGTAD
10nic DTAIQLQPVFAQWIQNTHALAPGATAPGATASTSLTWGGGDLVAVGGKVALLPIPLGTAD
11odo DKAIQLQPIFAQWVQNIHLLAPGTTAPNALATTSYAFGG-DVVEVGGKIAMMPIKLGTAD
12oen DTAIQLQPVFAQWIQNTHALAPGATAPGATTSTSLAWGGGDLVAVGGKVALLPIPLGTAD
13ory DTAIQLQPIFAQWVQNLHAGAPRLTAPGATTSTSLTWGGGELVAVGGKVALLPIPLGTAD
14pin DTAIQLQPIFAQWIQNTHASAPGSTAPGATASTSLTWGGGDLVTVGSKVALLPIPLGTAD
15por DTAIQLQPIFAQWVQSIHTLAPGNTAPNALATASYAFGG-EVVSVGNKVAMMPISLGTAD
16syn DTAIQLQPIFAQWVQHLHTLAPGATAPNALATASYAFGG-ETIAVAGKVAMMPITLGTAD
01can FMVHHIHAFTIHVTLLILLKGVLFARNSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSSWDHV
02chl FMVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLYARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
03cya FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARNSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
04eug FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFSRSSRLIPDKASLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
05gui FMVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFSRNSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQSSAWDSV
06mai FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
07mar FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
08mes FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
09nep FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
10nic FLVHHIHAFTIHVTALILLKGVLFARSSRLTPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
11odo FMVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLYARSSKLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQSSSWDHV
12oen FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
13ory FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
14pin FLVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLFARSSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSAWDHV
15por FMVHHIHAFTIHVTVLILVKGFLFSRNSRLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSGWDHV
16syn FMVHHIHAFTIHVTALILLKGVLYARSSRLVPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQVSGWDHV
01can FLGLFWMYNCISVVIFHFSWKMQSDVWGTVSQNSLVSHVVGGNFSQSAITINGWLRDFLW
02chl FLGLFWMYNSISIVIFHFSWKMQSDVWGTVSANG-VSHITGGNFAQSANTINGWLRDFLW
03cya FLGLFWMYNSLSVVLFHFSWKMQSDVWGNVTADGAVSHITGNNFAQSSITINGWLRDFLW
04eug FLGLFWMYNSISVAIFHFSWKMQSDVWGTVLANK-VSHITGGNFSQGSLTINGWLRDFLW
05gui FLGLFWMYNCISVVIFHFSWKMQSDVWGTVQNDGTVTHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
06mai FLGLFWMYNSISVVIFHFSWKMQSDVWGTISDQGIVTHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
07mar FLGLFWMYNSISVVIFHFSWKMQSDVWGTISEQGVVTHITGGNFAQSAITINGWLRDFLW
08mes FLGLFWMYNCLSIVIFHFSWKMQSDVWGSVTAQG-VSHITGGNFAQSANTINGWLRDFLW
09nep FLGLFWMYNSISVVIFHFSWKMQSDVWGNVTAQG-VSHITGGNFALSSNTINGWLRDFLW
10nic FLGLFWMYNAISVVIFHFSWKMQSDVWGSVSDQGVVTHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
11odo FLGLFWMYNSISVVIFHFSWKMQSDVWGTITPDGNISHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
12oen FLGLFWMYNAISVVIFHFSWKMQSDVWGSISDQGVVTHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
13ory FLGLFWMYNSISVVIFHFSWKMQSDVWGTISDQGVVTHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
14pin FLGLFWMYNAISVVIFHFSWKMQSDVWGNISDQGVVTHITGGNFAQSSITINGWLRDFLW
15por FLGLFWMYNSLSVAIFHFSWKMQSDVWGSVSPSGNVSHITGGNFAQSAITINGWLRDFLW
16syn FLGLFWMYNSLSIVIFHFSWKMQSDVWGTVSPDGSVTHVTLGNFAQSAITINGWLRDFLW
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01can AQASQVIQSYGSSISAYGLMFLAAHFIWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHSKLKIA
02chl AQSSQVIQSYGSALSAYGLIFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
03cya AQASQVIQSYGSALSAYGLMFLGAHFIWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKFA
04eug AQSSQVIQSYGSPLSAYGLMFLGAHFVWAFTLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
05gui AEASQVIQSYGSALSAYGLIFLGAHFIWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLHFA
06mai AQASQVIQSYGSSLSAYGLFFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
07mar AQASQVIQSYGSSLSAYGLLFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
08mes AQASQVIQSYGSALSAYGLMFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
09nep AQASQVIQSYGSALSAYGLIFLGAHFIWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
10nic AQASQVIQSYGSSLSAYGLFFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
11odo SQASQVIQSYGSASSAYGLIFLGAHFIWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLNFA
12oen AQASQVIQSYGSSLSAYGLFFLGAHFVWAFSLMFLFSCGRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
13ory AQASQVIQSYGSSLSAYGLFFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
14pin AQASQVIQSYGSSLSAYGLLFLGAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLKVA
15por AQASQVIQSYGSALSAYGLIFLAAHFVWAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKIKVA
16syn AQAANVINSYGSALSAYGIMFLAGHFVFAFSLMFLFS-GRGYWQELIESIVWAHNKLNVA
01can PTIQPRALSITQGRAVGAAHYLLGGIATTWAFFLSRAISIGMATKFPKFSQSLSSDPTTR
02chl PAIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIATTWSFFLARILAVGMATKFPKFSQALAQDPTTR
03cya PSIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIATTWSFFHARIISVGMGTKFPKASQALAQDPTTR
04eug PNIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIATTWSFFLARIISVGMATKFPKFSQGLAQDPTTR
05gui PAIQPRALSITQGRAVGLAHYLLGGIGTTWAFFLARIISVGMATKFPKFSQALAQDPATR
06mai PATQPRALSIIQGRAVGVTHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMELRFPRFSQGLAQDPTTR
07mar PAIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMASRFPKFSQGLSQDPTTR
08mes PAIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMATKFPKFSQGLAQDPTTR
09nep PSIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMATKFPKFSQGLAEDPTTR
10nic PATQPRALSIIQGRAVGVTHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMALRFPRFSQGLAQDPTTR
11odo PAIQPRALSITQGRAVGLAHYLLGGIGTTWSFFLARAISITMATKFPKFSQALAQDPATR
12oen PATQPRALSIVQGRTVGVTHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMALRFPRFSQGLAQDPTTR
13ory PATQPRALSIIQGRAVGVTHYLLGGIATTWAFFLARIIAVGMELRFPRFSQGLAQDPTTR
14pin PAIQPRALSIVQGRAVGVAHYLLGGIVTTWAFFLARIIAIGMASRFPKFSQGLAQDPTTR
15por PAIQPRALSITQGRAVGVAHYLLGGIGTTWAFFLARIISVGMATKFPKFSQALSQDPTTR
16syn PAIQPRALSIIQGRAVGVAHYLLGGIVTTWAFFLARSLSIGMATKFPKFSQDLAQDPTTR
01can RIWYGIATSHDFEAHDNVTEENLYQKIFASHFGHLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEAWIA
02chl RLWFGIATAHDFESHDGMTEERLYQKIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEQWVQ
03cya RIWYGIATANDFETNDGITEENLYQKIFASHFGHLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEQWVK
04eug RIWFGIATSHDFESHDGMTENNLYQKIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEQWIK
05gui RIWYGLATAHDFESHDGMTEENLYQKIFASHFGHLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEQWVL
06mai RIWFGIATAHDFESHDDITEERLYQNIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFESWIQ
07mar RIWFGIATAHDFESHDDMTEERLYQKIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEAWGQ
08mes RIWFGIATAHDFESHDGMTEENLYQKIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFERWVA
09nep RIWYGIATAHDFESHDGMTEESLYQKIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEQWGQ
10nic RIWFGIATAHDFESHDDITEERLYQNIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFESWVQ
11odo RIWYGIATAHDLEAHDGMTEENLYQKIFASHFGHLAVIFLWTAGNLFHVAWQGNFEQWVA
12oen RIWFGIATAHDFESHDDITEERLHQNIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEAWVQ
13ory RIWFGIATAHDFESHDDITEERLYQNIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFESWIQ
14pin RIWFGIATAHHFESHDDITEERLYHKIFASHFGQLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEAWVR
15por RIWYGIATAHDFESHDGMTEENLYQKIFASHFGHLAIIFLWTSGNLFHVAWQGNFEQWIL
16syn RIWYGIATAHDFETHDGMTEENLYQKIFASHFGHIAIIFLWTSGTLFHVAWQGNFEQWIK
01can NPLKVKPVAHAIWDPHFGQAALKAFSRGGVNYPVDISYSGVYHWWYTIGMRTSSDLYAGA
02chl DPLHIRPIAHAIWDPHFGQAAVEAFTRGGASGPVNISTSGVYQWWYTIGIRTNQELYVGS
03cya DPLNTRPIAHAISDPHFGQRAIEAFSQAGASSPVNISYSGVYQWWYTQGMRTNEELYNGA
04eug DPLHIRPIAHAISDPHFGQPAIEAFTRSQFPGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNVDLYNGS
05gui NPLKVKPIAHAIWDPHFGQPAVKAFTKGGVSYPVNIATSGVYHWWYTIGMRTNNDLYSGS
06mai DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGAAGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNEDLYTGA
07mar DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGASGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNQDLYNGA
08mes DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGASGPVNISYSGVYQWWYTIGMRSNTDLYIGA
09nep DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGAAGPVNISYSGVYQWWYTIGMRSSNDLYTGA
10nic DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGALGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNEDLYTGA
11odo KPLKVRPIAHSIWDPHFGESALKAFSKG-NTYPVNIAFSGVYQWWYTIGFRTNQELYLGS
12oen DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGALGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNEDLYTGA
13ory DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAVEAFTRGGAAGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNEDLYTGA
14pin DPLHVRPIAHAIWDPHFGQPAIEAFTRGGAPGPVNIAYSGVYQWWYTIGLRTNEDLYAGA
15por NPLKVKPIAHAIWDPHFGQPALKAFSKGGSAYPVNIAYSGVYHWWYTIGMRTNQDLYTGA
16syn DPLNIRPIAHAIWDPHFGEGAVNAFTQAGASNPVNIAYSGVYHWFYTIGMTTNQELYSGA
01can LFLLVLAALCMFAGRLHLQPKFKPSISWFKNNESRLNHHLSGLFGLSSLAWCGHLIHVAI
02chl IFLLVLAGLFLFAGWLHLQPSFQPALSWFKNAESRLNHHLAGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
03cya IFLLILSALSLFAGWLHLQPKFRPNLSWFKNAESRLNHHLGGLFGTSSLAWTGHIVHVAI
04eug MFLLFIATLALFAGWLHLEPKYSPKVSWFKDAESRLNHHLSALFGLSSLAWSGHLIHVAI
05gui IFLLILASVMLFAGWLHLQPKFRPGLAWFKNNESRLNHHLSGLFGFSSVAWSGHLIHVAI
06mai LFLLFLSTLSLIGGWLHLQPKWKPSLSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
07mar LFLVILSSISLIAGWLHLQPKWKPKVSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
08mes LFLLITASMTLFAGWLHLQPQFKPSLSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLIHVAI
09nep LFLLVGAAILLFAGWLHLQPKFQPSLSWFKNAESRLNHHLAGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
10nic LFLLFLSAISLIAGWLHLQPKWKPSVSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
11odo VGLLLLSCALLFAGWLHLQPKFRPSLSWFKNNESRLNHHLSGLMGVSSLAWTGHLVHVAL
12oen LFLLFLSAISLIAGWLHLQPKWKPSVSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
13ory LFLLFLSTLSLIGGWLHLQPKWKPSLSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
14pin LFLLFLSVIFLIAGRLHLQPKWRPSVSWFKNAESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
15por LFLLVLSAILLFGGWLHLQPKFKPGLSWFKNNESRLNHHLSGLFGVSSLAWTGHLVHVAI
16syn VFLLVLASLFLFAGWLHLQPKFRPSLAWFKNAESRLNHHLAGLFGVSSLAWAGHLVHVAI
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01can P-ASRGQHIGWNNFLTTPPHPAGLKPFFTGNWSDYSLNPDDPSHIFGTSSNSGKAILTFL
02chl P-ESRGQHVGWDNFLTVLPHPAGLTPFFTGNWAAYAENPDSLSQLFGTGEGSGTAILTFL
03cya P-ESRGQHVGWDNFLQVAPHPAGLQPFFTGNWGVYTENPDTANHVFGSSDGAGTAILTFL
04eug P-ESRGIHVRWDNFLSQLPHPSGLEPFFKGNWSLYSENPDSLTHVFGTASGAGTAVLTFL
05gui P-ESRGLHVGWDNFTKVYPHPEGLKAFFTGNWSNYAANPDTADHIFGTTEGSGTAILTFL
06mai PGSSRGEYVRWNNFLDVLPYPQGLGPLLTGQWNLYAQNPDSSNHLFGTTQGAGTAILTLL
07mar P-ESRGEHVRWDNFLTKLPHPEGLGPFFAGQWNIYAQNVDSSNHAFGTSQGAGTAILTFI
08mes P-ESRGQHVRWDNFLNVLPHPAGLSPFFTGNWAAYAQNPDSTSHIFSTSQGAGTAILTFL
09nep P-ESRGQHVGWDNFLTTLPHPAGLAPFFNGNWSVYAQNPDSASHLFGTSTGAGTAILTFL
10nic P-ASRGEYVRWNNFLDVLPHPQGLGPLFTGQWNLYAQNPDSSSHLFGTAQGAGTAILTLL
11odo P-ASRGVHVGWDNFLTTPPHPAGLTPFFTGNWTVYAQNPDSPSHVYGTSEGAGTRILTFL
12oen P-GSRGESVRWNNFLDVLPHPEGLGPLFTGQWNLYAQNPDSSSHLFGTSQGSGTAILTLL
13ory P-ASRGEYVRWNNFLDVLPYPQGLGPLLTGQWNLYAQNPDSSNHLFGTTQGAGTAILTLL
14pin P-ESRGVHVRWDNFLDVLPHPEGLEPLFTGQWNLYAQNPDSSSHLFGTSQGAGTAILTFL
15por P-ESRGQHVGWDNFTTVLPHPAGLQPFFSGNWSVYAQNPDTAQQLFGTNEGAGTAILTFL
16syn P-EARGQHVGWDNFLSTPPHPAGLMPFFTGNWGVYAADPDTAGHIFGTSEGAGTAILTFL
01can GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAVIFIIAGHMYRTNFGIGHNIKDILEAHKPPSGKMGLG
02chl GGFHPQTQSLWLTDMAHHHLAIAVVFILAGHMYRTIFGIGHSMREILEAQTPPSGRLGAG
03cya GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAVLFIVAGHMYRTNFGIGHSIKEILNGHRPPGGRLGAG
04eug GGFHPETKSLWLTDIAHHHLAIAVLFIVAGHMYRTNFAIGHRIDDILNAHKAPSGKLGLG
05gui GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIGVIFIFAGHMYRTNWGIGHSLKEILDAHRAPSGRLGNG
06mai GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAFIFLIAGHMYRTNFGIGHSIKDLLEAHTPPGGRLGRG
07mar GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAVVFIIAGHMYRTNFGIGHSIKEILETHTPPGGRLGRG
08mes GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAVLFIVAGHMYRTNFGIGHSMREILEAQRPPGGRLGAG
09nep GGFHPQTQSLWLTDMAHHHLAIAVVFILAGHMYRTNFGIGHSMREILEAHRAPSGRLGLG
10nic GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAFIFLVAGHMYRTNFGIGHSMKDLLDAHIPPGGRLGRG
11odo GGFHPQTQSLWLSDIAHHQLAIAFVFIIAGHMYRTNFGIGHNMKEILDAHRPPGGRLGAG
12oen GGFHPQTQSLWLTDMAHHHLAIAFLFLIAGHMYRTNFGIGHSIKDLLEAHTPPGGRLGRG
13ory GGFHPQTQSLWLTDIAHHHLAIAFIFLIAGHMYRTNFGIGHSIKDLLEAHTPPGGRLGRG
14pin GGFHPQTQSLWLTDMAHHHLAIALVFSIAGHMYRTNFGIGHSMEDILEAHVPPGGLLGRG
15por GGFHPQSQSLWLTDMAHHHLAIAVVFIVAGHMYRTNWGIGHNLKDILDAHRPPSGRLGAG
16syn GGFHPQTESLWLTDIAHHHLAIAVIFIIAGHMYRTNWGIGHSIKEILNAHKGP--LTGAG
01can HKGLFNTISNSLHFQLGLALACLGVLSSLTAQHLYSIPPYAFISRDFVTQAALYTHHQYI
02chl HKGLYDTVNNSLHFQLGLALASVGTICSLVAQHMYSLPPYAFLAQDFTTQASLYTHHQYI
03cya HVGLYDTVNNSLHFQLGLALAALGVITSLVAQHMYSIPPYAYLARDFTTQAALYTHHQYI
04eug HFGLYETINNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLSPYAFLIQDRTTMAALYTHHQYI
05gui HKGLFETISNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYALPSYAFIAKDYVTQAALYTHHQYI
06mai HKGLYDTINNSIHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPAYAFIAQDFTTQAALYTHHQYI
07mar HKGLYDTINNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPPYAFLAQDFTTQAALYTHHQYI
08mes HSGLYDTVNNSLHFQLGLALASLGVITSVVAQHMYSLSPYAFLAQDFTTQAALYTHHQYI
09nep HKGLFDTVNNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPPYAFMAQDFTTMSALYTHHQYI
10nic HKGLYDTINNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPAYAFIAQDFTTQAALYTHHQYI
11odo HVGLFETITNSLHIQLGLALACLGVATSLTAQHMYALTPYAYLSKDFTTEAALYTHHQYI
12oen HKGLYDTINNSIHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPAYAFIAQDFTTQAALYTHHQYI
13ory HKGLYDTINNSIHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPSYAFIAQDFTTQAALYTHHQYI
14pin HKGLYNTINNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPPYAFIAQDFTTQAALYTHHQYI
15por HRGLFDTITNSLHMQLGLALAALGVITSLVAQHMYAMPPYAFMAKDFTTQASLYTHHQYI
16syn HTNLYDTINNSLHFQLGLALASLGVITSLVAQHMYSLPSYAFIAQDHTTQAALYTHHQYI
01can AGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPKQNKDNVLYRMLEHKEAIISHLSWVSLFLGFHTLGLYV
02chl AGFIMCGAFAHGAIFFVRDYDPEANRGNVLARVLDHKEAIISHLSWVSLFLGFHTLGLYV
03cya AGFLMVGAFAHGAIFLVRDYDAEQNKNNVLARIIDHKEAIISHLSWVSLFLGFHTLGLYV
04eug AGFIMTGAFAHGAIFFIRDFDEEKNKGNVLSRILDHKEAIISHLSWVTLFLGFHTLGLYV
05gui AGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPEQNKNNVLARMLEHKEAIISHLSWVSLFLGFHTLGLYV
06mai AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYNPEQNEDNVLARMLDHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGPYV
07mar AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYNPEQNKDNVLARMLEHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYV
08mes AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYDPELNKDNVLARMLEHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYV
09nep AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYDPIQNEGNVLARMLEHKEALISHLSWVTLFLGFHTLGLYV
10nic AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYNPEQNEDNVLARMLEHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYV
11odo AGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPELNKNNVLARMLEHKEAIISHLSWASLFLGFHVLGLYI
12oen AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYNPEQNEDNVLARMLDHIEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYV
13ory AGFIMTGAFAHGAIFFIRDYNPEQNEDNVLARMLDHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYV
14pin AGFIMTGAFAHGAIFLIRDYNPEQNKDNVLARMLEQKEAIISHLSWVSLLLGFHTLGLYV
15por AGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPEQNKGNVLARMLEHKEAIISHLSWVTLFLGFHTLGLYV
16syn AGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPVANKDNVLARMLEHKEALISHLSWVSLFLGFHTLGLYV
01can HNDVVVAFGNPEKQILIEPIFAQWIQATSGKTLYGFNVLLASSSSSATQAA---QSLWLP
02chl HNDVVQAFGTPEKQILIEPVFAQWIQAAHGKTVYGFDFLLSSATSAPSLAG---QSLWLP
03cya HNDVVQAFGTPEKQILIEPVFAQWIQSVHGKSLYGFEVLLNNADSITRVAPGSAQPIWLP
04eug HNDVMQAFGTPEKQILIEPVFAQWIQSAHGKNIYELNILLSSDSSNAFSAS---QAIWLP
05gui HNDVVVAFGTPEKQILVEPVFAQWIQASSGKAMYGFDVLLSANTSIAKNAS---SNIWLP
06mai HNDVMLAFGTPEKQILIEPIFAQWIQSAHGKTTYGFDILLSSTNGPTFNAG---RNIWLP
07mar HNDVMLAFGTPEKQILIEPIFAQWIQSAHGKALYGFDVLLSSTNNPAFNAG---QSIWLP
08mes HNDVMQAFGTPEKQILIEPVFAQWIQASHGKSLYGFDVLLSSSSSFAASAS---DSIWLP
09nep HNDVMLAFGTPEKQILIEPVFAQWIQASHGKALYGFDVLLSSADSPATSAS---QSIWLP
10nic HNDVMLAFGTPEKQILIEPIFAQWIQSAHGKTSYGFDVLLSSTSGPAFNAG---RSIWLP
11odo HNDTVVAFGQPEKQILFEPLFAEYIQAASGKAVYNFNVLLSSSTNPATIAG---NQVWLP
12oen HNDVMLAFGTPEKQILIEPIFAQWRQSAHGKTSYGFDVLLSSTNSPAFNAV---RSIWLP
13ory HNDVMLAFGTPEKQILIEPIFAQWIQSAHGKTTYGFDILLSSTSGPAFNAG---RTLWLP
14pin HNDVMLAFGTPEKQILIEPIFAQWIQSAHGKTLYGFDILLSSTSGPSFDAG---KSIWLP
15por HNDTMIAFGTPEKQILIEPVFAQWIQASSGKALYGFDVLLSSSSNIATQAG---SNIWLP
16syn HNDVVVAFGTPEKQILIEPVFAQWIQATSGKALYGFDVLLSNPDSIASTTG--AA--WLP
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01can NWLEAINNNNNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
02chl GWLQGINSDTNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
03cya GWLDAINSGNNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
04eug GWLNGINDKSTSLFLQIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSRLMPDKKDFGY
05gui GWLEAINSGKNSLFLPIGPGDFLVHHAIALALHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
06mai GWLNAVNENSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
07mar GWLDAINNNSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKEFGY
08mes GWLDAINSNSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
09nep GWLDAINSSSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
10nic GWLNAVNENSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
11odo GWLEAINNSKTDLFLKIGPGDFLVHHAIALGLHVTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
12oen GWLNAINENSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGSHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDLGY
13ory GWLNAVNENSNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
14pin GWLNAINDNNNSLFSTIGPGDFLVHHAIALGLHTTTLILVKGALDARGSRLMPDKKDFGY
15por GWLEAINSGKNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTALILVKGALDARGSKLMPDKKDFGY
16syn GWLDAINSGTNSLFLTIGPGDFLVHHAIALGLHTTALILIKGALDARGSKLMPDKKDFGY
01can SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLGVFWMLNTIGWTTFYWHWKHITIWQGNASQFNESSTY
02chl SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYFHWKHLGIWQGNVNQFNESSTY
03cya SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWTTFYWHWKHLGVWQGNVAQFNESSTY
04eug SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWTTFYWHWKHITLWQGNVGQFNESSTY
05gui SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLSMFWMLNTIGWVTFYWHWKHVTIWQGNAGQFNESSTY
06mai SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHITLWQGNVSQFNESSTY
07mar SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHITLWQGNAAQFNESSTY
08mes SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHLTLWQGNVAQFDESSTY
09nep SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWTTFYWHWKHLALWQGNAAQFNESSTY
10nic SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHITLWQGNVSQFNESSTY
11odo SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAMFWMLNTIGWVTFYWHWKHMTIWGGNPGQFDESSNY
12oen SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWATLYWHWKHITLWQGFVAQFNESSTY
13ory SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHITLWQGNVSQFNESSTY
14pin SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHITLWQGNVAQFNESSTY
15por SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAVFWMLNTIGWVTFYWHWKHITIWQGNATQFNESSTY
16syn SFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAMFWMLNTLGWLTFYWHWKHLGVWSGNVAQFNENSTY
01can LMGWFRDYLWLNSSPIINGYNPYGMNNLSVWAWMFLFAHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
02chl LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLIYATGFMFLISWRGYWQELI
03cya LMGWFRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNNLSVWAWMFLFGHLIWATGFMFLISWRGYWQELI
04eug LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLAVWGWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
05gui IMGWLRDYLWLNSSPLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLIWATGFMFLISWRGYWQELI
06mai LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
07mar LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
08mes LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLIWATGFMFLISWRGYWQELI
09nep LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
10nic LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
11odo IMGWLRDYLWLNSSPLINGYNPFGMNNLSVWAWMFLFGHLIWATGFMFLISWRGYWQELI
12oen LMGWLRDYLWLNSSQLINGFNPFGLNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
13ory LMGWLRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
14pin LMGWSRDYLWLNSSQLINGYNPFGMNSLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
15por LMGWFRDYLWLNSSPLINGYNPYGMNNLSVWSWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
16syn LMGWFRDYLWANSAQLINGYNPYGVNNLSVWAWMFLFGHLVWATGFMFLISWRGYWQELI
01can ESLVWAHERTPLANLITWKDKPVALSIVQARLVGLVHFSVGYVLTYAAFVIASTAGKFNM
02chl ETLAWAHERTPLANLVRWRDKPVALSIVQARLVGLTHFSVGYVLTYAAFLIASTSGKFGM
03cya ETLVWAHERTPLANLVRWKDKPVALSIVQARLVGLAHFAVGYIVTYAAFLIASTASKFGM
04eug ETLVWAHERTPITNVFKWTDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYVFTYAAFLIASTSAKFGM
05gui ETLVWAHERTPLANLVRWRDKPVALSIVQARLVGLVHFTVGYIFTYAAFVIASTAGKFGM
06mai ETLAWAHERTPLANLIRWRDKPVALSVVQARLVGLAHFSVGYIFTYAAFLIASTSGKFGM
07mar ETLAWAHERTPLANLVRWKDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYIFTYAAFLIASTSGKFGM
08mes ETLAWAHERTPLANLVRWKDKPVALSIVQARVVGLAHFSVGYVFTYAAFLIASTSGKFGM
09nep ETLAWAHERTPLANLVRWKDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYVFTYAAFVIASTSGKFGM
10nic ETLAWAHERTPLANLIRWRDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYIFTYAAFLIASTSGKFGM
11odo ETLVWAHERTPLANLIRWRDKPVALSIVQARLVGLVHFAVGYILTYAAFVIASTSGKFAM
12oen ETLAWAHERTPLANLIRWRDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYIFTYAAFLIASTSGKFGM
13ory ETLAWAHERTPLANLIRWRDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYIFTYAAFLIASTSGKFGM
14pin ETLAWAHERTPLANLVRWRDKPVALSIVQARLVGLAHFSVGYIFTYAAFLIASTSGKFGM
15por ETLAWAHERTPLANLIRWKDKPVAMSIVQARLVGLAHFSVGYVLTYAAFVLASTAGKFGM
16syn ETIVWAHERTPLANLVRWKDKPVALSIVQARLVGLAHFTVGYVLTYAAFLIASTAGKFGM
01can VHVVKIYDTCIGCTQCVRACPCDVLEMVPWDGCKASQIASSPRTEDCIGCKRCETACPTD
02chl SHTVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMVPWDGCKASQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
03cya AHTVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMVPWDGCRANQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
04eug SHSVKIYNTCIGCTQCVRACPTDVLEMVPWDGCKAGQIASSPRTEDCVGCKRCESACPTD
05gui SHSVKVYDTCIGCTQCVRACPCDVLEMVAWDGCKAGQIASAPRTEDCIGCKRCETACPTD
06mai SHSVKIYDTCIGCTHCVRACPTDVLEMIPWDGCKAKQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
07mar AHAVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMIPWDGCKANQIASAPRTEDCVGCKRCESRCPTD
08mes AHSVKIYATCIGCTQCVRACPTDVLEMVPWDGCKANQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
09nep SHSVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMVPWGGCKAAQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
10nic SHSVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMIPWDGCKAKQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
11odo SHTVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMVPWDGCKSGQIASSPRVEDCVGCKRCETACPTD
12oen SHSVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMIPWDGCKAKQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
13ory SHSVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMIPWDGCKAKQIASAPRTEDCVGCKRCESACPTD
14pin AHSVKIYDTCIGCTQCVRACPTDVLEMIPWEGCKAKQIASAPRTEDCAGCKRCESACPTD
15por AHSVKVYDTCIGCTQCVRACPCDVLEMVPWDGCKAKQIASAPRTEDCIGCKRCETACPTD
16syn SHSVKIYDTCIGCTQCVRACPLDVLEMVPWDGCKAAQIASSPRTEDCVGCKRCETACPTD
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01can FLSIRVYLG-AETSRSMGLTYMDKNLLKYIYTVPVISTLWLLLTAGILIEINRFYPDALF
02chl FLSVRVYLG-SETTRSMGLAYMK-DFTTYLSTAPVLTLVSLTAVAGLLIEINRFFPDALT
03cya FLSIRVYLG-AETTRSMGLGY-M-SFSKYLSTAPVIGTLTAFFLAGLLIEINRFNPDLLV
04eug FLSVRVYLG-SETSRSMGLAYMK-YFTTYLSTAPVVAVLWFTLTASLLIEINRFFPDIL-
05gui FLSVRVYLG-GETTRSMGLAYMDNNFLKYLSTAPVLLTIWLSFTAALVIEANRFYPDMLY
06mai FLSVRVYLG-PETTRSMALSYMR-DIKTYLSVAPVLSTLWFGALAGLLIEINRLFPDALS
07mar FLSVRVYLG-NETTRSMGLSYMQ-DVKTYLSTAPVLATLWFGFLAGLLIEINRFFPDALV
08mes FLSVRVYLG-NESTRSMGLAYMQ-DFQKYLSTAPVLATIWFIILAGLLIEINRFFPDALL
09nep FLSVRVYLG-AETTRSMGLAYMK-DFTTYLSTAPVLAAVWFGFLAGLLIEINRFFPDALS
10nic FLSVRVYLW-HETTRSMGLAYMR-DLKTYLSVAPVLSTLWFGALAGLLIEINRFFPDALT
11odo FLSVRVYLGRLETTRSLGLAYMN-DLQKYLSTAPVLLTLWMTFTAGFIIEINRFFPDMLG
12oen FLSVRVYLW-HETTRSMGLAYMR-DLKTYLSVAPVLSALWFGALAGLLIEINRFFPDALT
13ory FLSVRVYLG-PETTRSMALSYMR-DIKTYLSVAPVVSTLWFGALRGLLIEINRLFPDALS
14pin FLSVRVYLW-HETTRSMGLAYMQ-DLKTYLSTAPVLAILCVSFLAALLIEINRFFPDALF
15por FLSVRVYLG-AETTRSMGLAYMNNNFTKYLSTAPVIGVLWMTFTAGFIIELNRFFPDVLY
16syn FLSIRVYLG-AETTRSMGLAYMD-GLKSFLSTAPVMIMALLTFTAGILIEFNRFYPDLLF
01can YAF----MTVTLERRESTSLWERFCSWITSTENRLYIGWFGVLMIPCLLTATTVFIIAFI
02chl AAF----MTAILERRESASLWARFCEWVTSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
03cya YPF----MTATLERNASVSLWEQFCGFITSTENRLYIGWFGVLMFPLLLTATTLFIIAFV
04eug ------MISPVLKKYARPSLWYRFCAWVASKKNRLYVGWFGVLMIPTLLTAATVFIIAFI
05gui FPI----MTATLERRESASLWERFCSWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATTVFIIAFI
06mai FPFF---MTAILERRESTSLWGRFCNWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
07mar LPFF---MTATLERRESASIWGRFCDWVTSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
08mes VPMK---MTATLERRESANLWGRFCEFITSTENRLYIGWFGVIMIPCLLTAISVYIIAFV
09nep FSFV---MTAILERRESTSVWARFCDWVTSTENRLYIGWFGVLMIPLLLTATSVFIIGFI
10nic FPFFSF-MTAILERRESESLWGRFCNWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
11odo LYF----MTATLERREGVSLWERFCAWITSTENRLYIGWFGCLMFPTLLTATSCYIIAFI
12oen FPFFS--MTAILERRESESLWGRFCNWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
13ory FPFFSF-MTAILERRESTSLWGRFCNWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
14pin LSLSFS-MTAIIERRESANLWSRFCDWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFI
15por FYL----MTATLQRRESASLWERFCSWITSTENRLYIGWFGVLMIPTLLTATSVFIIAFV
16syn HP-----MTTTQLGLQEQSLWSRFCCWITSTSNRLYIGWFGVLMIPTLLTATTCFIIAFI
01can AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIITGAVVPTSNAIGLHLYPIWEAASLDEWLYNGGPYQ
02chl AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSNAIGLHFYPIWEAASLDEWLYNGGPYQ
03cya AAPPVDIDGIREPVAGSLFYGNNIISGAVIPSSAAIGMHFYPIWEAASLDEWLYNGGPYQ
04eug AAPPVDIDGIREPVSGSLFYGNNIITGAVVPTSNAIGLHFYPIWEATSLDEWLYNGGPYQ
05gui AAPPVDIDGIREPVAGSLLYGNNIITGAVIPSSASIGIHFYPIWEAASLDEWLYNGGPYQ
06mai AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSAAIGLHFYPIWEAASVDEWLYNGGPYE
07mar AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSAAIGLHFYPIWEAASVDEWLYNGGPYE
08mes AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGSVIPMSNAIGLHFYPIWEAASLDEWLYNGGPYL
09nep AAPPVDIDGIREPVSGSLLFGNNIISGAIIPSSAAIGIHFYPIWEAASIDEWLYNGGCYE
10nic AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSAAIGLHFYPIWEAASVHEWLYNGGPYE
11odo AAPPVDIDGIREPVAGSLLYGNNIISGAVIPSSNAIGMHFYPIWEAASIDEWLYNGGPYQ
12oen AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSAAIGLHFYPIWEAASVDEWLYNGGPYE
13ory AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSAAIGLHFYPIWEAASVDEWLYNGGPYE
14pin AAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAIIPTSAAIGLHFYPIWEAASVDEWLYNGGPYE
15por AAPPVDIDGIREPVAGSLLYGNNIISGAVIPSSAAIGIHFYPIWEAASLDEWLYNGGPYQ
16syn AAPPVDIDGIREPIAGSLLYGNNIITAAVVPSSNAIGLHFYPIWEAHSLDEWLYNGGPYQ
01can LVVLHFLLGVAAYMGREWELSYRLGMRPWICVAFSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
02chl LIVCHFFLGICSYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFIIYPIGQGSFSDGMP
03cya FVVMHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
04eug LIVCHFFIGICSYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAASAVFIVYPLGQGSFSDGMP
05gui LIVDHFLLGVCGWIGREWEFSYRLGMRPWISVAFTAPVAAASAVFLVYPIGQGSFSDGMP
06mai LIVLHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
07mar LIVLHFLLGVACYMGREWELSYRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
08mes MVVCHFLLGIACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
09nep LIVLHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
10nic LIVLHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
11odo LIVLHFLLGVASYMGREWELSYRLGMRPWIFVAFSAPVAAASAVFLVYPIGQGSFSDGMP
12oen LIVLHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
13ory LIVLHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
14pin LIVLHFLLGVACYMGREWELSFRLGMRPWIAVAYSAPVAAATAVFLIYPIGQGSFSDGMP
15por LVVLHFLTGVACYIGREWELSYRLGMRPWISVAFTAPVAAAAAVFLVYPIGQGSFSDGMP
16syn LIVFHFLIGIFCYLGRQWELSYRLGMRPWICVAYSAPVAAATATLLIYSIGQGSFSDGLP
01can LGISGTFNFMLVFQAEHNILMHPFHMAGVAGVFGGALFSAMHGSLVTSSLIRETTENESP
02chl LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
03cya LGISGTFNFMLVFQAEHNILMHPFHMMGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESL
04eug LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLLRETTENESI
05gui LGISGTFNFMLVFQAEHNILMHPFHQLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
06mai LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
07mar LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
08mes LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
09nep LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
10nic LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
11odo LGISGTFNFMLVFQAEHNILMHPFHMAGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENEST
12oen LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
13ory LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESA
14pin LGISGTFNFMIVFQAEHNILMHPFHMLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENQSA
15por LGISGTFNFMLVFQAEHNILMHPFHQLGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETSENESA
16syn LGISGTFNFMLVLQAEHNVLMHPFHMLGVAGVFGGALFAAMHGSLVTSSLIRETTEVESQ
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01can NYGYKLGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRALHFFLGLWPVVGIWLTSIGISTM
02chl NEGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVGIWFTALGISTM
03cya NAGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLALWPVVGIWFTALGLSTM
04eug NVGYKFGQEEETYNIIAAHAYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAVWPVVGIWFTALGVSTM
05gui NYGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRALHFFLGLWPVVGIWFTALGIMTM
06mai NEGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVGIWFTALGISTM
07mar NAGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVGIWFTALGISTM
08mes NAGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAVWPVVGIWFTAMGISTM
09nep NAGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVCIWFTALGVSTM
10nic NEGYRFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVGIWFTALGISTM
11odo NYGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRALHFFLAAWPVVGIWLTAMGVSTM
12oen NEGYRFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVGIWFTALGISTM
13ory NEGYRFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVVGIWFTALGISTM
14pin NAGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLAAWPVAGIWFTALGISTM
15por NYAYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRSLHFFLGLWPVVGIWLTALSVSTM
16syn NQGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRALHFFLGAWPVVGIWFAALAVCCF
01can AFNLNGLNFNQSIVDSQGRVINTWADIINRANLGIEVMHERNAHNFPLDLADNSLLPVAS
02chl AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAV-------V
03cya AFNLNGLNFNQSVVDSQGRVISTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLASGEVMPVAL
04eug AFNLNGFNFNQSVIDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLA---------
05gui AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADILNRANLGIEVMHERNAHNFPLDLASGESLPVAL
06mai AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAA-------L
07mar AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAA-------V
08mes AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAS-------V
09nep AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAS-------V
10nic AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAA-------I
11odo AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRADLGMEVMHERNAHNFPLDLASGDVLPVAL
12oen AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAA-------V
13ory AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAA-------L
14pin AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLAA-------V
15por AFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADIINRANLGMEVMHERNAHNFPLDLASGESLPVAL
16syn AFNLNGFNFNQSILDAQGRPVSTWADVINRANIGFEVMHERNVHNFPLDLASGDAQMVAL
01can SSPSINSMALPWYRVHTVVLNDPGRLISVHLMHTALVSGWAGSMALYELAVFDPSDPVLN
02chl EAPAVNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTSLVSGWAGSMAFYELAVFDPSDPVLN
03cya TAPSINAMGLPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVAGWAGSMALYEIAVFDPSDPVLN
04eug -------MGLPWYRVHTVVLNDPGRLISVHLMHTALVSGWAGSMALYELAIFDPSDVALN
05gui TAPAVIGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPSDPVLN
06mai EVPYLNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLLSVHIMHTALVSGWAGSMALYELAVFDPSDPVLD
07mar EAPAVNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVSGWAGSMALYELAVFDPSDPVLD
08mes EAPAVNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLISVHIMHTGLVSGWAGSMAFYELAVFDPSDPVLN
09nep DAPAVQGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVSGWAGSMALYEISVFDPSDPVLN
10nic EAPSTNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLLSVHIMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPSDPVLD
11odo NAPAVNGMALPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPSDPVLN
12oen EAPSTNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLLAVHIMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPSDPVLD
13ory EVPSLNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLLSVHIMHTALVSGWAGSMALYELAVFDPSDPVLD
14pin ESISIGGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLISVHIMHTALVAGWAGSMTLYELAVFDPSDPVLD
15por TAPAVNGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPSDPVLN
16syn NAPAIEGMGLPWYRVHTVVLNDPGRLISVHLMHTALVAGWAGSMALYELAIFDSSDAVLN
01can PMWRQGMFVMPFMARLGVTDSWGGWSITGESVSNPGLWSFEGVALTHIVLSGLLFLASIW
02chl PMWRQGMFVLPFMTRLGITQSWGGWTISGETAANPGVWSYEGVAAAHIVLSGLLFAASIW
03cya PMWRQGMFVLPFMVRLGITNSWGGWTINGENVTDPGFWSFEGVAAAHIGLSGLLFLAAIW
04eug PMWRQGMFVLPFMTRLGVTKSWGAWSVTGESFSDPGIWSYEGVAVAHIILSGLLFLAAIW
05gui PMWRQGMYVMPFMARIGVTDSWGGWSITGESVSNPGFWSFEGVALAHIGLSGLLFLAAVW
06mai PMWRQGMFVIPFMTRLGITNSWGGWSISGGTVTNPGIWSYEGVAGAHIVFSGLCFLAAIW
07mar PMWRQGMFVIPFMTRLGITKSWGGWSITGETVTNAGIWSYEGVAAVHIVLSGLLFLAAIW
08mes PMWRQGMFVLPFMTRLGISKSWGGWDINGDSITDPGLWSYEGVAATHIILAGLMFLASMW
09nep PMWRQGMFVIPFMTRLGVTKSWGGWSITGESVSNPGIWSYEGVATAHILLSGALFMAAIW
10nic PMWRQGMFVIPFMTRLGITNSWGGWSITGGTVTNPGIWSYEGVAGAHIVFSGLCFLAAIW
11odo PMWRQGMFVMPFMTRLGITDSWGGWSITGESVSNPGIWSFEGVALSHIILSGMCFLAAIW
12oen PMWRQGMFVIPFMTRLGITNSWGGWSITGGTVTNPGIWSYEGVAGSHILFSGLCFLAAIW
13ory PMWRQGMFVIPFMTRLGITNSWGGWSISGGTVTNPGIWSYEGVAGAHIVFSGLCFLAAIW
14pin PMWRQGMFVIPFMTRLGIKDSWSGWNITGETVINPGIWSYEGVAVAHIVFSGLCFLAAIW
15por PMWRQGMFVMPFMARLGVTDSWGGWSITGESVSNPGLWSLEGVALTHIVLSGMLFLAAIW
16syn PMWRQGMFVLPFMARLGVTSSWNGWSVTGETGLDPGFWSFEGVAAAHIVLSGLLFLAAVW
01can HWVYWDLDLFRDPRTLEPALDLPKVFGIHLVLSSLLCFGFGAFHVTGLFGPGIWISDAYG
02chl HWVYWDLELFRDPRTSNPALDLPKIFGIHLFLSGVLCFGFGAFHVTGIFGPGIWVSDPYG
03cya HWVYWDLELFRDPRTGEPALDLPKMFGIHLFLSGLLCFGFGAFHLTGLFGPGMWVSDAYS
04eug HWVYWDLDLFRDPASGELKLDLPRVFGVHLFLSGALCLAFGVFHVTGVFGPGIWVSDPYG
05gui HWVYWDLELFRDPRTGNPALDLPKIFGIHLVLAGLLCFGFGAFHVTGAWGPGIWVSDAYG
06mai HWVYWDLEIFCDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLAGVACFGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYG
07mar HWVYWDLELFRDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLSGVLCFAFGAFHVTGLFGPGIWISDPYG
08mes HWVYWDLELFRDPRTGKPALDLPKIFGIHLFLSGLLCFGFGAFHVTGLFGPGIWVSDPYG
09nep HWVFWDLELFRDPRTGEPALDLPKIFGIHLFLSGLLCFGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYG
10nic HWVYWDLEIFCDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLSGVACFGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYG
11odo HWVYWDLELFRDPRTGEPALDLPKIFGIHLFLSGLLCFGFGAFHVTGLFGPGIWVSDAYG
12oen HWVYWDLAIFSDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLSGLACFGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYG
13ory HWVYWDLEIFCDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLAGVACFGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYG
14pin HWVYWDLDIFCDERTGKRCLDLPKVFGIHLFLSGVACFGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYG
15por HWVYWDLELFRDPRTGEPALDLPKIFGIHLLLSSLLCFGFGAFHVTGLFGPGMWVSDGYG
16syn HWVFWDLELFVDPRTGESALDLPKMFGIHLFLSGLLCFGFGAFHLTGVWGPGMWVSDPYG
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01can LTGRIQSVAPAWGPEGFNPFNPGGIASHHIAAGTVGILAGVFHLNVRPPQRLYRALRMGN
02chl ITGTVQAVAPSWDATGFDPYNPGGISAHHIAAGILGVLAGLFHLCVRPPQRLYNGLRMGN
03cya ITGRVQPVAPAWGPEGFNPFNPGGVVSHHIAAGIVGILAGLFHLSVRPPQRLYKALRMGN
04eug LSGKIEPVIPSWGAEGFDPYNVGGIASHHIAAGLLGLIAGGFHVLVRPSQRLFVLLRMGN
05gui ITGKVQPVAPTWGPEGFNPFNPSGVASHHIAAGILGFIAGIFHIAVRPPQRLYRALRMGN
06mai LTGKVQAVNPAWGAEGFDPFVPGGIASHHIAAGTLGILAGLFHLSVRPPQRLYKGLRMGN
07mar LTGKVQPVAPAWGAEGFDPFVPGGIASHHIAAGILGILAGLFHLSVRPPQRLYKGLRMGN
08mes ITGRVQPIEPSWGADGFDPFNPGGIASHHIAAGILGILAGLFHLSVRPSFRLYKALRMGN
09nep ITGSVQPVEPAWGPEGFDPFNPGGIASHHIAAGILGILAGLFHLSVRPPQRLYKALRMGN
10nic LTGKVQPVNPAWGVEGFDPFVPGGIASHHIAAGTLGILAGLFHLSVRPPQRLYKGLRMGN
11odo VTGKVQPVAPAWGADGFNPFNPGGIAAHHIAAGIFGIFAGIFHLTVRPPQRLYRALRMGN
12oen LTGEVQPVNPAWGVEGFDPFVPGGIASHHIAAGTLGILAGLFHLSVRPPQRLYKGLRMGN
13ory LTGKVQAVNPAWGAEGFDPFVPGGIASHHIAAGTLGILAGLFHLSVRPPQRLYKGLRMGN
14pin LTGKIQPVDPAWGAEGFDPFVPGGIASHHIAAGILGILAGLFHLSVRPPQRLYVGLRMGN
15por VTGKVLPVAPAWGPEGFNPFNPGGVASHHIAAGTVGILAGVFHLTVRPPQRLYRALRMGN
16syn LTGHVQPVAPEWGPAGFNPFNPGGVVAHHIAAGIVGIIAGLFHLTVRPPERLYKALRMGN
01can IETVLSSSIAAVFFASFVVSGTMWYGAASTPIELFGPTRYQWDSGYFQQEIEKRVEESLS
02chl IETVLSSSIAAVFWAAFVVSGTMWYGSAATPIELFGPTRYQWDLGFFQQEIERRVQTNLS
03cya IETVLSSSISAVFFAAFIVAGTMWYGSAATPVELFGPTRYQWDQEYFHQEMERRVQKDVA
04eug IETVLSSSIAAVFWSAFVVSGTMWYGSASTPIELFGPTRYQWDKGYFQEEIERRVQASLS
05gui IETVLSSSIAAVFFAAFITTGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDSGYFQQEIERRVENSLN
06mai IETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDQGYFQQEIYRRVSDGLA
07mar VETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGSAATPIELFGPTRYQWDQGFFQQEIDRRIRSSKA
08mes VETVLSSSIAAVFWAAFVVSGTMWYGSAATPIELFGPTRYQWDLGYFNKEINKRVQASIA
09nep VETVLSSSIAAVFWAAFVVSGTMWYGSAATPIELFGPTRYQWDQGFFQQEIEKRVQGSLA
10nic IETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDQGYFQQEIYRRVSAGLA
11odo IETVLSSSIAAVFFAAFVTSGTMWYGAAATPIELFGPTRYQWDSGYFQQEIERQVETSVS
12oen IETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDQGYFQQEIYRRVGAGLA
13ory IETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDQGYFQQEIYRRVSDGLA
14pin IETVLSSSIAAVFFAAFIVAGTMWYGSATTPVELFGPTRYQWDQGYFQQEIDRRVRAGLA
15por IETVLSSSISAVFFSAFITCGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDSGYFQQEIEKRVENAIA
16syn IETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGNATTPIELFGPTRYQWDKGYFQEEIQRRVDSQLA
01can NGLSLPEAWSNIPDKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGIAEAWLGHPVFQDKEGHE
02chl EGKSASQAWAEIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGAMNSGDGIAVGWLGHAVFKEKQGNE
03cya AGASLSEAWNRIPAKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGIAESWLGHATFKDKEGRE
04eug DGCSLSEAWGAISPKLAFYDYIGNNPAKGGLFRSGPMNNGDGIATAWLGHAVFIDKEGNS
05gui EGLSLSEAWSRIPDKLAFYDYVGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGIAEAWLGHPVFQDKEGRE
06mai ENLSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGSMDNGDGIAVGWLGHPVFRDKEGRE
07mar ENLSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGAMDNGDGIAVGWLGHAVFKDKEGNE
08mes SGSTASEAWSRIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGAMNNGDGIAAGWLGHAVFKDKEGRE
09nep SGASLSDAWAKIPEKLSFYDYIGNNPAKGGLFRAGAMNSGDGIAAGWLGHPVFTDKAGNE
10nic ENQSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGSMDNGDGIAVGWLGHPIFRDKEGRE
11odo EGLSESQAWSRIPDKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGIAEAWLGHPIFRDKDGRE
12oen KNQSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGSMDSGDGIAVGWLGHPIFRDKEGRE
13ory ENLSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGSMDNGDGIAVGWLGHPIFRDKEGRE
14pin ENLSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGAMDNGDGIAVGWLGHPIFKDKEGNE
15por DGAAPSEAWSRIPDKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGVAEAWLGHPVFQDKEGRE
16syn EGASLSEAWSTIPEKLAFYDYVGNSPAKGGLFRTGAMNSGDGIAQEWIGHPIFKDKEGRE
01can LIVRRMPAFFENFPIILVDKDGIIRADIPFRRAESKYSIEQVGVTCSFYGGKLNNQSFKD
02chl LFVRRMPTFFETFPVVLVDKDGVVRADVPFRRSESKYSIEQVGVSVTFYGGELDGVTFND
03cya LTVRRMPTFFETFPVVLIDKDGVLRADIPFRRAESKYSIEQMGVTVSFYGGKLDGQTFTD
04eug LFVRRMPTFFETFPVILLDQNGVVRADIPFRRAESKYSIEQVGVTVRFFGGSFDTLSFND
05gui LTVRRMPAFFETFPVILVDKDGIIRADIPFRRAESKYSVEQVGVTVSFYGGKLNGQTYTD
06mai LFVRRMPTFFETFPVVLVDEEGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGELNGVSYSD
07mar LFVRRMPTFFETFPVVLVDEQGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGELDGVSFSD
08mes LFVRRMPTFFETFPVVLLDKDGIVRADIPFRRAESKYSIEQVGVSVAFYGGELDGVTFKD
09nep LFVRRMPTFFETFPVLLVDKDGVVRADVPFRRAESKYSIEQVGVSVTFYGGELDGVTFND
10nic LFVRRMPTFFETFPVVLVDGDGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGELNGVSYSD
11odo LTVRRMPAFFETFPVILVDKDGIIRADIPFRRAESKYSIEQVGVTVDFYGGKLNGQTFKD
12oen LFVRRMPTFFETFPVVLVDGDGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTIEFYGGELNGVSYSD
13ory LFVRRMPTFFETFPVVLVDEEGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGELNGVSYSD
14pin LFVRRMPTFFETFPVVLVDKEGIVKADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGGLDRVSFGD
15por LSVRRMPAFFETFPVILVDKDGIIRADIPFRRAESKYSIEQVGVTASFYGGKLNGQVFND
16syn LEVRRMPNFFETFPVIMTDADGVVRADIPFRRSESKFSVEQTGVTVSFYGGALDGQTFSN
01can ASTVKKYARKAQFGEVFEFDRTILDSDGVFRSSPRGWFTFGHANFALLFFFGHLWHGSRT
02chl PATVKKYARRAQLGEIFEFDRATLQSDGVFRASPRGWFTFAHLCFALLFFFGHIWHGART
03cya APTVKKYARKAQLGEAFEFDRETLKSDGVFRSSARGWFTFGHASFALIFFFGHLWHGGRT
04eug PATVKRYARHAQLGEIFDFNRSILQSDGVFRSSPRGWFTFGHLSFALIFFFGHIWHGART
05gui APTVKKYARKAQLGEVLEFDRTTLESDGVFRSSPRGWYTFGHANFALLFFLGHLWHGSRT
06mai PATVKKYARRAQLGEIFELDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHATFALLFFFGHIWHGART
07mar PATVKKYARRAQLGEIFEFDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHATFALLFFFGHIWHGART
08mes PTTVKKYARRAQLGEIFEFDRARLKSDGVFRSSPRGWFTFGHLCFALLFFFGHIWHGART
09nep PSTVKKYARRAQLGSVFEFDRATLQSDGVFRSSPRGWFTFGHLWFALLFFFGHIWHGART
10nic PATVKKYARRAQLGEIFELDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHASFALLFFFGHIWHGART
11odo APTVKKFARKAQLGEVFEFDRTSLESDGVFRSSPRGWYTFGHANFALLFFFGHLWHGGRT
12oen PATVKKYARRAQLGEIFELDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHASFALLFFFGHIWHGART
13ory PATVKKYARRSQLGEIFELDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHATFALLFFFGHIWHGART
14pin PAIVKKYARRAQLGEIFELDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHATFALLFFSGHIWHGART
15por APSVKKYARKAQLGEVFEFDRTTLESDGVFRSSPRGWFTFGHANFALIFFFGHLWHGSRT
16syn PSDVKKFARKAQLGEGFDFDTETFNSDGVFRTSPRGWFTFGHAVFALLFFFGHIWHGSRT
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01can LFRDVFAGIGAEVTEQVEFGVFQKVGDKTTKKQGYV----------------------ML
02chl IFRDVFAGIDADLDEQVEFGAFLKLGDTSTRRQSV---------------MKNLYSLRRF
03cya LFRDVFAGIGEEVTEQVEFGAFQKVGDKTTRKQEAG--------------MKTLYSLRRF
04eug LFKYLLAGIDPDLEEEIEFGTFEKLGDDTTKKELV-------------------------
05gui LFRDVFSGIGAEVTEQVEFGAFQKLGDRSTKKQGAVMKVFVLGWQLKINRMKTLYSLRRF
06mai LFRDVFAGIDPDLDAQVEFGTFQKVGDPTTRRQAA---------------MKILYSLRRF
07mar LFRDVFAGIDPDLDAQVEFGAFQKLGDPTTKRQVI---------------MKILYSQRRF
08mes IFRDVFAGIDPDLDEQVEFGAFQKLGDASTRKQAV---------------MKTLYSLRRF
09nep IFRDVFGGIDPDLDDQVEFGAFQKLGDVTTRRQAV---------------MKNLYSLRRF
10nic LFRDVFAGIDPDLDAQVEFGAFQKLGDPTTKRQAA---------------MKTLYSLRRF
11odo IFRDVFTGIGAEVTEQVEFGAFQKLGDKSTKKQGAV--------------MKTLYSLRRY
12oen LFRDVFAGIDPDLDTQVEFGAFQKLGDPTTRRQAV---------------MKTLYSLRRF
13ory LFADVFAGIDPDLDAQVEFGAIQKRGDPTTGRQPV---------------MKILYSLRRF
14pin LFRDVFAGIDSDLDDRIEFGAFQKLGDPTTKRQVV---------------MKTLYSLRRS
15por IFRDVFAGIGAEVTEQVEFGAFQKLGDRSSKKQGAVMKVFVLGWLLKINLMKTLYSQRRF
16syn LFRDVFAGVDPGLEEQVEFGVFAKVGDLSTRKEA----------------MKTLSSLRRF
01can FNKDK--NN---IGGRSIESTGFAWWSGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWTGAMTLF
02chl YHVETLFNGSLVVGGRDQESTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
03cya YHVETLFNSSVAVSGRDQQSTGFAWWSGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWTGAMTLF
04eug --METLFNKKLTVGGRDQESTGFAWWAGNARLINVSGKLLGAHVAHAGLIVFWTGAMNLF
05gui YHVETPFNSNVGIAGRDIESTGFAWWSGNSRLINVSGKLLGAHVAHAGLMVFWCGAMTLF
06mai YHVETLFNGTFVLAGRDQETTGFPWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
07mar YPVETLFNGTLALGGRDQETTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
08mes YHVETLFNGTLSISGRDQESTGFAWWSGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
09nep YHVETLFNGTLIVGGRDQESTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
10nic YHVETLFNGTLALAGRDQETTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
11odo YHVETPFNS--SIAGRDIESTGFAWWSGNARLINVSGKLLGAHVAHAGLMVFWAGAMVLF
12oen YPVETLFNGTLALAGRDQETTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
13ory YHVETLFNGTFVLAGRDQETTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
14pin YPVETLFNGTIALAGRDQETTGFAWWAGNARLINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF
15por YHVETPFNTNVGVGGRDIESTGFAWWSGNARLINVSGKLLGAHVAHAGIMVFWTGAMTLF
16syn SPVVTLSNTS-MVGGRDLPSTGFAWWSGNARLINLSGKLLGAHVRHAGLIVFWAGAMTLF
01can ETSHFIPEKPLYEQGMILLPHLATLGWGVAPGGEIVNTYPYFATGVIHLVSSAVLGFGGI
02chl EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGYGVGPGGEVIDTYPYFVSGVLHLISSAVLGFGGV
03cya EVAHFIPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVIDVYPYFVVGVLHLVSSAVLGFGGL
04eug EVAHFVPQKPMYEQGLILLPHLATLGFGVGFDGIVLDTYPFFVCGVLHLISSAVLGFGGV
05gui EVAHYIPEKPLYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEIIDVYPYFVVGVLHLISSAVLGFGGV
06mai EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGSGGEVLDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGI
07mar EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEIVDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGI
08mes EVAHFTPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVIDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGV
09nep EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGYGVGPGGEVIDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGV
10nic EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVIDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGI
11odo EVSHFVPEKPTYEQGFILIQHLATLGYGIGPGGEITSTVPYFAVGVIHLISSAVLGFGGI
12oen EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVIDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGI
13ory EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVLDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGI
14pin EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEIVDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGI
15por EVAHFVPEKPLYEQGLILIPHLATLGWGVGPGGEIFNTYPYFVVGVVHLISSAVLGFGGL
16syn EVAHFIPEKPMYEQGLILLPHIATLGWGVGPAGEVTDIFPFFVVGVLHLISSAVLGLGGI
01can YHSIVGPDVLEDSFSFFGYDWRDKNKMTTILGIHLILLGIGAFLLVIKALFIGGIYDTWA
02chl YHSLVGPETLEESFPFFGYVWKDKNKMTTILGIHLIVLGFGAWLLVWKAMYFGGIYDTWA
03cya YHAIIGPEVLEESFPFFGYDWKDKNKMTTIIGIHLILLGSGALLLVLKAMFFGGVYDTWA
04eug FHSLAGPDTLEESFRFFGYTWKRKKKLAAILGIHLCFLGLGALLLAWKAMYGGGVYDTWW
05gui YHSLIGPDTLEESFPAFGYDWRDKNKITTILGIHLVILGFGALLLVIKAIYVGGLYDTWA
06mai YHALLGPETLEESFPFFGYVWQDRNKMTTLLGIHLILLGLGAFLLVLKALYFGGVYDTWA
07mar YHALIGPETLEESFPFFGYVWKDKNKMTTILGIHLILLGAGAFLLVFKALYFGGIYDTWA
08mes YHSLIGPETLEESFPFFGYVWKDKNKMTTILGIHLIVLGVGAYLLVWKACYFGGVYDTWA
09nep YHSLIGPETLEESFPFFGYVWKDKNKMTTILGIHLVLLGLGALLLVLKARYLGGVYDTWA
10nic YHALLGPETLEESFPFFGYVWKDRNKMTTILGIHLILLGLGAFLLVFKALYFGGVYDTWA
11odo YHSLLGPDTLEESFPFFGYDWRDKNKMTTILGIHLCLLGVGSFLLVIKAMYLGGVYDTWA
12oen YHALLGPETLEESFPFFGYVWKDRNKMTTILGIHLILLGLGAFLLVFKALYFGGVYDTWA
13ory YHALLGPETLEESFPFFGYVWKDRNKMTTILGIHLILLGIGAFLLVLKALYFGGIYDTWA
14pin YHALIGPETLEESFPFFGYVWKDRNKMTTILGIHLILLGVGAFLPVLKALYFGGVYDTWA
15por YHSLIGPDTLEESFPFFGYDWRDKNKMTTILGIHLVLLGIGAFLLVIKSLFVGGVYDTWA
16syn YHALRGPEVLEEYSSFFGYDWKDKNQMTNIIGYHLILLGCGALLLVFKAMFFGGVYDTWA
01can PGGGDIRFITNPTLNPAIIFSYLLKSPFGGEGWIVGVNNMEDVIGGHIWIGVTCVIGGIW
02chl PGGGDVRIISNPTVSPGVIFSYILKSPFGGDGWIVSVDNMEDVIGGHIWIGTLCIFGGIW
03cya PGGGDVRVISNPTLNPTVIFSYITKSPWGGDGWIVSVDNMEDIIGGHIWLAFICIIGGVW
04eug PGGGDVRSITNPTLNPFIIFGYLVKSPFGGEGWIVSVDSMEYVIGGHIWIGILLVSGGFW
05gui PGGGDVRIIDNPTLNPAVIFGYVLKSPWGGDGWIVSVNNMEDVVGGHIWIGFTCIAGGFW
06mai PGGGDVRKITNLTLSPGVIFGYLLKSPFGGEGWIVSVDDLEDIIGGHVWLGSICVLGGIW
07mar PGGGDVRKITNLTLSPGVIFGYLLKSPFGGEGWIVSVDNLEDIIGGHVWLGSICIFGGIW
08mes PGGGDVRIITDPTLSPAVIFGYLLKSPFGGEGWICSVDNMEDVIGGHIWIGNLLIFGGIW
09nep PGGGDVRVITNPTTSPAVIFGYILKSPFGGEGWIVSVDNMEDVIGGHLWIGLLCVFGGIW
10nic PGGGDVRKITNLTLSPSIIFGYLLKSPFGGEGWIVSVDDLEDIIGGHVWLGSICILGGIW
11odo PGGGDVRLITTPTLNPIVIFGYVFRSPFGGDGWVVSVNNMEDIIGGHIWVGLLCIIGGIW
12oen PGGGDVRKITNLTLSPSILFGYLLKSPFGGEGWIVSVDDLEDIIGGHVWLGFHLYTWRIW
13ory PGGGDVRKITNLTLSPGVIFGYLLKSPFGGEGWIVSVDDLEDIIGGHVWLGFICVFGGIW
14pin PGGGDVRKITNPTLNPSAIFGYLLKSPFGGEGWIVSVDNLEDVIGGHVWLGSICIFGGIW
15por PGGGDVRFVSNPTLNPLVIFGYVLKSPFGGDGWIVSVNNMEDLIGGHVWIGIICIAGGIW
16syn PGGGDVRVITNPTLNPAIIFGYLLKAPFGGEGWIISVNNMEDIIGGHIWIGLICISGGIW
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01can HILTRPFSWARRAFVWSGEAYLSYSLGALALMGQTAAEYAWYNNTVYPSEFYGPTAAEAS
02chl HILTKPWAWARRAFVWSGEAYLSYSLGAIALMGFTACCMSWFNTTAYPSEFYGPTGPEAS
03cya HILTKPFSWARRALVWSGEAYLSYSLAALALMGFIANCFVWFNNTAYPSEFFGPTGPEAS
04eug HICSRPSPWVVRTFVWSGEAYLSYSLGAVATMGFIAVPMVWFNNTVYPSEFYGPTGPEAS
05gui HILTKPFAWARRAYVWSGEAYLSYSLVAVSLMAFIASQYAWYNNTVYPSEFYGPTGPEAS
06mai HILTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLGALSVFGFIACCFVWFNNTAYPSEFYGPTGPEAS
07mar HILTKPFAWARRALVWSGEAYLSYSLGAIAVFGFIACCFVWFNNTAYPSEFYGPTGPEAS
08mes HILTKPWAWARRAFVWSGEAYLSYSLGAIATMGWIACCFSWFNNTAYPSEFYGPTGPEAS
09nep HILTKPFGWARRAFVWSGEAYLSYSLGAISVMGFIACCFVWFNNTVYPSEFYGPTGPEAS
10nic HILTKPFAWARRALVWSGEAYLSYSLGALSVFGFIACCFVWFNNTAYPSEFYGPTGPEAS
11odo HIFTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLAAISLMGFTAALYSWYNNTAYPSELYGPTGPEAS
12oen HILTKPFAWARRALVWSGEAYLSYSLAALSVFGFIACCFVWFNNTAYPSEFYGPTGPEAS
13ory HILTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLGALSVFGFIACCFVWFNNTAYPSEFYGPTGPEAS
14pin HILTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLAALSLFGFIACCFVWFNNTVYPSEFYGPTGPEAS
15por HILTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLGALSIMGLTASNFVWYNNTAYPSEFYGPTGPEAS
16syn HILTKPFGWARRALIWSGEAYLSYSLGALSLMGFIASVFVWFNNTAYPSEFYGPTGMEAS
01can QAQAFTFLVRDQRLGANIASTQGPTGLGKYLMRSPTGEVILGGETMRFWDLRAPWLEPLR
02chl QSQTFTFLVRDQRLGANVASAQGPTGLGKYLMRSPTGEIIFGGETMRFWDFRGPWLEPLR
03cya QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYLMRSPSGEIIFGGETMRFWDTRAPWLEPLR
04eug QAQAFTFLIRDQRLGTNIASAQGPTGLGKYLMKSPTGEIIFGGETMRFWDFRGPWLEPLR
05gui QSQAFTFLVRDQRLGASVSSAQGPTGLGKYLMRSPSGEIILGGETQRFWDLRAPWIEPLR
06mai QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYLMRSPTGEVIFGGETMRFWDLRAPWLEPLR
07mar QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYIMRSPTGEIIFGGETMRFWDLRAPWLEPLR
08mes QAQAFTFLVRDQRLGANIASSQGPTGLGKYLMRSPSGEIIFGGETMRFWDCRAPWIEPLR
09nep QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYLMRSPTGEIIFGGETMRFWDTRAPWIEPLR
10nic QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYLMRSPTGEVIFGGETMRFWDLRAPWLEPLR
11odo QSQAFTFLVRDQRLGANVSSAQGPTGLGKYLMRSPSGEIIFGGETMRFWDLRAPWVEPLR
12oen QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYLMRSPTGEVIFGGETMRFWDLRAPWLEPLR
13ory QAQAFTFLVRDQRLGANVGSAQGPTGLGKYLMRSPTGEVIFGGETMRFWDLRAPWLEPLR
14pin QAQAFTFLVRDQRLGASVGSAQGPTGLGKYLMRSPTGEIIFGGETMRFWDLRAPWLEPLR
15por QAQAFTFLVRDQRLGANVASSQGPTGLGKYLMRSPSGEIIFGGETMRFWDLRAPWVEPLR
16syn QSQAFTFLVRDQRLGANIASAQGPTGLGKYLMRSPSGEIIFGGETMRFWDFRGPWLEPLR
01can SSNGLDLNKIKNDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLTTSH
02chl GPNGLDLNKLKNDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLATSH
03cya GANGLDLTKIKYDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLSTSH
04eug GPNGLDLNKLKNDVQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNFVNPRSWLATSH
05gui GPNGLDLNKIKNDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLTTSH
06mai GPNGLDLSRLKKDGQPWQERRSGEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLATSH
07mar GPNGLDLSKLKKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLATSH
08mes GPNGLDLNKLKNDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNFVSPRSWLATSH
09nep GPNGLDLSKLKNDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNFVSPRSWLSTSH
10nic GPNGLDLSRLKKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLATSH
11odo GPNGLDINKIKNDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLCCSH
12oen GPNGLDLSRLKKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLATSH
13ory GPNGLDLSRLKKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLATSH
14pin GPNGLDLSKLRKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINAVNYVSPRSWLSTSH
15por GPNGLDLNKIKNDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLTTSH
16syn GPNGLDLDKLRNDIQPWQVRRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVITDVNSFNYVSPRAWLATSH
01can FFLGFFIFIGHLWHAGRARAAAAGFEKGINRENEPVLSMRPLDMTIAIGRE----QERGW
02chl FCLGFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDNEPVLSMRPLDMTIAIG---KTQEKRGL
03cya FVLGFFLFIGHLWHAGRARAASGGFEKGLDRENEPVLSMKLLDMTVAIGRSD---SERGW
04eug FVLAFFFFVGHLWHAGRARAAAIGFEKGIDRSREIARKLKPLDMTFTDLN---TENKNGW
05gui FFLGFAFYIGHLWHAGRARAAAAGFEKGINRENEPVLTLRPIDMTIAIGQE----EGRGW
06mai FVLGFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDLEPVVYMTPLNMTIAVGR--VTKEENDL
07mar FVLGFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDFEPVLSMTPLNMTIAIGK--SSKEPKGL
08mes FTLAFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIERETEPVLFMKPLDMTISIDKS-VKKAEPSI
09nep FVLGFFFFVAHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDTEPTLFMRPLDMTIAIG---TPEEKRGL
10nic FVLGFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDFEPVLSMTPLNMTIALGK--FTKDENDL
11odo FFLAFFFLIGHWWHSGRARAAAAGFEKGINRANEPVLSMRPIDMTIAIGQN----QERGL
12oen FVLGFFLFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDFEPALSMTPLNMTIALGK--FTKDEKDL
13ory FVLGFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDLEPVLYMTPLNMTIALGR--VTKEENDL
14pin FVLGFFFFVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRDFEPVLSMTPLNMTIALGK--SSKEEKTL
15por FFLGFFLFIGHLWHAGRARAAAAGFEKGINRENEPVLSMRPLDMTIAIGQE----KTRGG
16syn FVLGFFFLVGHLWHAGRARAAAAGFEKGIDRETEPTLFMPDLDMTIAVGRAP---VERGW
01can FDLLDDWLKRDRFVFIGWSGILLFPCAYLALGAWFTGTTFVSSWYTHGLASSYLEGCNFL
02chl FDVVDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPTAYLALGGWFTGTTFVTSWYTHGLATSYLEGCNFL
03cya FDVLDDWLKRDRFVFLGWSGLLLLPCAYLAVGAWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
04eug FDVADDWLKKDRFIFIGWSGLLLFPCSYLALGGWLTGITFVTSWYTHGLASSFLEGCNAL
05gui FDLVDDWLKRDRFVFIGWSGLLLFPTSYLSIGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFF
06mai FPLIDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPCAYFALGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
07mar FDSMDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPCAYFALGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
08mes FDLCDDWLKRDRFVFIGWSGLLLLPCAYFALGGFFTGNTFVTSWYTHGLASSYLEGCNVL
09nep FDDMDDWLRRDRFVFVGWSGLLLLPCAYFAVGGWLTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNVL
10nic FDIMDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPCAYFAVGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
11odo FDLIDDWLKKDRFVFIGWSGLLLFPTAYLAAGGWMTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
12oen FDIMDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPCAYFALGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
13ory FDIMDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPCAYFALGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
14pin FDTVDDWLRRDRFVFVGWSGLLLFPCAYFALGGWFTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
15por FDLVDDWLKRDRFVFVGWSGLLLFPCAYLAVGGWLTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFL
16syn FDVLDDWLKRDRFVFIGWSGLLLFPCAFMALGGWLTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGANFL
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01can TAAVSSPANSMGHSLLFLWGPEAQGDFTRWCQIGGLWTFTALHGSFGLIGFCLRQFEIAR
02chl TAAVSTPANSMGHSLLFLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFVALHGSFALIGFMLRQFEIAR
03cya TAAVSTPANSMGHSILFVWGPEAQGDFTRWCQIGGLWTFTALHGALGLIGFTLRQFEIAR
04eug TAAVSTPPNSMGHSLLLLLGSEAQWDFTRWLQIGGLWPFIALHGAFGLIGFMLRQFEIAK
05gui TAAVSTPANSMGHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQIGGLWAFCALHGAFGLIGFCLRQFEIAR
06mai TAAVSTPANSLAHSLLLLWGPEAQGDFTRWSQLGGLWTFLALHGAFALIGFMLRQFELAR
07mar TAAVSTPANSLAHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFVALHGAFGLIGFMLRQFELAR
08mes TAAVSTPSNAMGHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFTALHGAFGLIGFMLRQFEIAR
09nep TAAVSTPANSMAHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFIALHGSFGLIGFMLRQFEIAR
10nic TAAVSTPANSLAHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFVALHGAFGLIGFMLRQFELAR
11odo TAAVSTPANSMGHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQIGGLWAFIALHGAFGLIGFCLRQFEIAR
12oen TAAVSTPANSLAHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFVALHGAFALIGFMLRQFEIAR
13ory TAAVSTPANSLAHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQLGGLWTFVALHGAFALIGFMLRQFELAR
14pin TAAVSTPANSLAHSLLLLWGPEAQGDLTRWCQLGGLWTFVALHGAFGLIGFMLRQFELAR
15por TAAVSTPANSMGHSLLFLWGPEAQGDFTRWCQIGGLWAFIALHGSFGLIGFCLRQFEIAR
16syn TVAVSSPADAFGHSLLFLWGPEAQGNLTRWFQIGGLWPFVALHGAFGLIGFMLRQFEISR
01can LVGLRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLLYPLGQASWFFAPSFGVAAIFRFLLFLQGFHNWTLN
02chl SVKIRPYNAIAFSAPISVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
03cya LIGLRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLLYPLGQAGWFFAPSFGVAAIFRFLLFFQGFHNWTLN
04eug AVQIRPYNAIAFSAPISVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
05gui LVGIRPYNAIAFSGPIAIFVSVFLMYPLGQASWFFAPSLGVAAIFRFLLFIQGFHNFTLN
06mai PVQLRPYNAISFSGPIAVFLSVFLIYPLGQSGWFFSPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLK
07mar SVQLRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
08mes AVKIRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLIYPLGQQSWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
09nep AIGLRPYNAIAFSGPISVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
10nic SVQLRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
11odo LVGIRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLLYPLGQASWFFAPSFGVAAIFRFLLFLQGFHNWTLN
12oen SVQLRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
13ory SVQLRPYNAISFSGPIAVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
14pin SVQLRPYNAIAFSAPIAVFVSVFLIYPLGQSGWFFAPSFGVAAIFRFILFFQGFHNWTLN
15por LVGLRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLMYPLGQASWFFAPSLGVAAIFRFLLFLQGFHNWTLN
16syn LVGIRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLMYPLGQSSWFFAPSFGVAGIFRFILFLQGFHNWTLN
01can PFHMMGVAGILGGALLCAIHGATVENTLFEDGEASDTFRAFTPTQSEETYSMVTANRFWS
02chl PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
03cya PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGSNTFPAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
04eug PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTIFEDGDSPNTFRAFNPLQSEETYSMVTANRFWS
05gui PFHMMGVAGILGAALLCAIHGATVQNTIFEDGDAANTFRAFTPTQSEETYSMVTANRFWS
06mai PFHMMGVAGVLGAVLLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
07mar PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQSEETYSMVTANRFWS
08mes PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDAANTFRAFNPTQSEETYSMVTANRFWS
09nep PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
10nic PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
11odo PFHMMGVAGILGGALLCAIHGATVENTLFEDGDAANTFRAFTPTQSEETYSMVTANRFWS
12oen PFHMMGIAGVLGAALLCAIHGATVEYTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
13ory PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
14pin PFHMMGVAGVLGAALLCAIHGATVENTLFEDGDGANTFRAFNPTQAEETYSMVTANRFWS
15por PFHMMGVAGILGGALLCAIHGATVQNTLFEDGDAADTFRAFTPTQSEETYSMVTANRFWS
16syn PFHMMGVAGILGGALLCAIHGATVENTLFEDGEDSNTFRAFEPTQAEETYSMVTANRFWS
01can QIFGVAFANKRWLHFFLLFVPVTGLWVSSIGIVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
02chl QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
03cya QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLGVNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
04eug QIFGVAFSNKRWLHFFMVFVPVTGLRMSALGIVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
05gui QVFGVAFSNKRWLHFFMLFVPLAGLWTSAIGIVGLALNLRAYDFVSQELRAAEDPEFETF
06mai QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
07mar QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
08mes QIFGVAFANKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
09nep QIFGIAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQELRAAEDPEFETF
10nic QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSALGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
11odo QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWTSAIGIVGLALNLRAYDFVSQELRAAEDPEFETF
12oen QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSALGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
13ory QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPEFETF
14pin QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSAIGVVGLALNLRAYDFVSQEIRAAEDPESETF
15por QIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWTSAFGIVGLALNLRAYDFVSQELRAAEDPEFETF
16syn QIFGIAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWMSSVGIVGLALNLRAYDFVSQELRAAEDPEFETF
01can YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENFVFPEEVLPRGNALMSGG-STGERPFSDIITSVRYW
02chl YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHEKLVFPEEVLPRGNAL-MSG-ATGERPFSDILTSIRYW
03cya YTKNLLLNEGIRAWMAVQDQPHENFVFSEEVLPRGNAL-MSGGTTGERPFSDIVTSIRYW
04eug YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHEQFIFPEEVLPRGNAL-MAG-STGERPFSDIITSIRYW
05gui YTKNLLLNEGIRSWMAAQDQPHENFIFPEEVLPRGNALMSGG-STGERPFSDIITSIRYW
06mai YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENLIFPEEVLPRGNAL-MSG-STGERSFADIITSIRYW
07mar YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENLVFPEEVLPRGNAL-MSG-NTGERPFADIITSIRYW
08mes YTKNLLLNEGIRAWMAAQDQPHENLVFPEEVLPRGNAL-MAG-STEERPFSDIITSIRYW
09nep YTKNLLLNEGIRAWMAAQDQPHEKLVFPEEVLPRGNAL-MSG-STGERPFSDILTSIRYW
10nic YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENLIFPEEVLPRGNAL-MSG-STGERSFADIITSIRYW
11odo YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENFVFPEEVLPRGNALMSGG-STGERPFSDIITSVRYW
12oen YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENLIFPEEVLPRGNAL-MSG-STGERSFADIITSIRYW
13ory YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENLIFPEEVLPRGNAL-MSG-STGERSFADIITSIRYW
14pin YTKNILLNEGIRAWMAAQDQPHENLIFPEEVLPRGNAL-MSG-NTGERSFADIITSIRYW
15por YTKNILLNEGIRSWMAAQDQPHENFIFPEEVLPRGNALMSGG-STGERPFSDIITSVRYW
16syn YTKNILLNEGMRAWMAPQDQPHENFIFPEEVLPRGNAL-MSG-TTGERPFSDIVTSIRYW
ANHANG D. DER PLASTIDENDATENSATZ 129
01can VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGTPRPNEYFSENRQQVPLINDRFNAREELDDLT
02chl VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTEDRQETPLITDRFNALEQVKKFS
03cya VIHTVTIPSLFVAGWLFVSTGLAYDVFGTPRPDEYFTEERQEVPIINQRFSTN-------
04eug VIHSVTIPSLFVGGWIFVSTGIVYDIFGTPRPSEYFTETRQQAPLISDRFNALEQMDQFT
05gui IIHSITIPALFVAGWLFVSTGLAYDIFGTPRPNEYFTQERQQVPLVNDRFSAKQELEDLT
06mai VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTESRQGIPLITDRFDSLEQLDEFS
07mar VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTENRQEVPLITGRFNSLEQIDEFT
08mes VIHSITIPSLFVSGWLFVSTGLAYDVFGTPRPNEYFTEDRQDIPLITDRFNALEQLNQYT
09nep VIHSITIPSLFVAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTEERQTTPLITDRFNALQQMDILT
10nic VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTESRQGIPLITGRFDPLEQLDEFS
11odo IIHSITIPSLFVSGWLFVSTGLAYDVFGTPRPNEYFTQDRQQIPLVNDRFSAKQELEDLT
12oen VIHSITIPSLFIAVWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTESRQGIPLITGRFDSLEQLDEFS
13ory VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTESRQGIPLITDRFDSLEQLDEFS
14pin VIHSITIPSLFIAGWLFVSTGLAYDVFGSPRPNEYFTESRQEVPLVTGRFDPLEQLDEFT
15por VIHSITIPALFVAGWLFVSTGLAYDVFGTPRPNEYFTQDRQQVPLVNDRFNAKQELEDLT
16syn VIHSITIPMLFIAGWLFVSTGLAYDAFGTPRPDEYFTQTRQELPILQERYDINQEIQEFN
01can SNLMAN-KPLQPISYPIFTFRWLAIHGLAIPTVFFFGAITAMQFIQR-------------
02chl EVNMTARKS---YTYPIFTVRWLAVHALAVPTVFFLGAITAMQFIQRMATGTTSKVKVSD
03cya ---MNN--PNQPVSYPIFTVRWLAIHAIGIPAVFFIGSITAMQFIQR-------------
04eug K--MTTNKD---TRYPIFTFRWLAVHALAIPTVFFLGSISAMQFIQRMTT--ISKNKTSN
05gui KGLMSK--IKQPISYPIFTFRWLAIHGLAVPTVFFLGAITSMQFIQR-------------
06mai RSFMTIDR-----TYPIFTVRWLAVHGLAVPTVFFLGSISAMQFIQRMAT--QTVEDSSR
07mar KSFMTIDR-----TYPIFTVRWLAVHGLAVPTVFFLGAISAMQFIQRMAT--QIIDDTPK
08mes K--MAAEKT---IQYPIFTVRWLSVHALAVPTVFFLGAISAMQFIQR---------MADT
09nep EGLMTTNTQ---YIYPIFTVRWLAVHALAVPTVFFLGSISAMQFIQRMATGSTSKAKADE
10nic RSFMTIDR-----TYPIFTVRWLAVHGLAVPTVFFLGSISAMQFIQRMAT--QTVENSSR
11odo KGLMTK-NINQPVAYPIFTFRWLAIHGLAIPTVFFLGGITAMQFIQR-------------
12oen RSFMTIDR-----TYPIFTVRWLAVHGLAVPTVSFLGSISAMQFIQRMAT--QTAEESSR
13ory RSFMTIDR-----TYPIFTVRWLAVHGLAVPTVFFLGSISAMQFIQRMAT--QTVEDSSR
14pin RSFMTIDR-----TYPIFTVRWLAVHGLAIPTVFFLGSISAMQFIQRMAT--QTIDDTSK
15por KGIMTKGNANQPVSYPIFTFRWLAIHGLAIPTVFFLGAITSMQFIQR-------------
16syn Q--MATQNPNQPVTYPIFTVRWLAVHTLAVPSVFFVGAIAAMQFIQR-------------
01can -MALKTRLGELLRPLNSQYGKVAPGWGTTPIMGIFMALFLLFLIIILQIYNSSLILENLD
02chl -TGVSTPLGTLLKPLNSEYGKVAPGWGTTVLMGIFMALFAVFLVIILEIYNSSVLLDDVT
03cya -MPQRTALGNILRPLNSEYGKVAPGWGTTPLMAVFMLLFFVFLLIIIQIYNSSLLLENVQ
04eug SKGKTTTLGTILKPLNSKYGKVLPGWGTAGIMLIFMTLFAIFLTIILEIYNSSVILD-IK
05gui -MALRTRLGELLRPLNSEYGKVAPGWGTTPAMGFVMLLFFLFLLIILQIYNSSLILENVD
06mai PKPKRTGAGSLLKPLNSEYGKVAPGWGTTPFMGVAMALFAIFLSIILEIYNSSVLLDGIL
07mar TKGKKSGIGDILKPLNSEYGKVAPGWGTTPLMGIMMALFAVFLVVILELYNSSVLLDGVS
08mes SQGKRTVVGNFLKPLNSEYGKVAPGWGTTVLMGVFMALFAVFLVIILQIYNASVLLDGIP
09nep STSKITPLGTALKPLNSEYGKVAPGWGTTPVMGLFMALFAVFLLIILEIYNSSLILDDVG
10nic SGPRRTAVGDLLKPLNSEYGKVAPGWGTTPLMGVAMALFAVFLSIILEIYNSSVLLDGIS
11odo -MALRTRLGEILRPLNAEYGKVAPGWGTTPIMGVVMLAFLVFLLIILQIYNSSLIIENVD
12oen ARPKKTGLGGLLKPLNSEYGKVAPGWGTTPLMGLAMALFAVFLSIILEIYNSSVLLDGIS
13ory PGPRQTRVGNLLKPLNSEYGKVAPGWGTTPFMGVAMALFAVFLSIILEIYNSSVLLDGIL
14pin TTPKETLVGTTLKPLNSEYGKVAPGWGTTPLMGFAMALFAVFLSIILEIYNSSVLLDGIP
15por -MALRTRLGEILRPLNSEYGKVAPGWGTTPIMGIFMLLFFLFLLIILQIYNSSLVLENVD
16syn -MAQRTRLGDILRPLNSEYGKVVPGWGTTPVMGVFMALFLVFLLIILQIYNSSLILEGFS
01can ISWTTLGI-MFTLKIFVYSCVAFFCSLFIFGFLSNDPSRNPNRKDLE-------------
02chl MSWESLSK-MLTLKIFVYTVVTFFVSLFIFGFLSNDPGRNPGQRELD-------------
03cya VSWTAATA-MLTLKIVVYTVVIFFVSLFIFGFLSNDPARKPSRKDIR-------------
04eug ---------MLILKVFVYALILIFVSLFVFGLLSNDPGRNPYDDTGELMREVFYKDPYKG
05gui VDWASLGN-MFTLKIVVYTTVTFFVSLFTFGFLSNDASRNPNRKDLE-------------
06mai TN-------MLTLKLFVYTVVIFFVSLFIFGFLSNDPGRNPGREE---------------
07mar VSW------MLTLKLFVYTVVIFFVSLFVFGFLSNDPGRNPGRKE---------------
08mes ANWSSLSKYMLTLKIFVYTVVIFFVSLFIFGFLSSDTGRNPKRKDIE-------------
09nep VSWYSLGK-MLTLKIFVYTVVTFFVSLFIFGFLSNDPGRNPGTKDF--------------
10nic MN-------MLTLKLFVYTVVIFFVSLFIFGFLSNDPGRNPGREE---------------
11odo VDWSN-GIVMLTLKILVYTTVIFFVSLFIFGFLSSDPSRNPNRKDLE-------------
12oen MN-------MLTLKLFVYTVVIFFVSLFIFGFLSNDPGRNPGREE---------------
13ory MN-------MLTLKLFVYTVVIFFVSLFIFGFLSNDPGRNPGRDE---------------
14pin VSWG-----MLTLKLFVYAVVVFFISLFIFGFLSNDPGRNPGRKE---------------
15por VDWATLGS-MFTLKIFVYTTVIFFISLFVFGFLSNDPSRNPNRKDLE-------------
16syn VDWAG----MLTLKIAVYIVVGLFISLFIFGFLSSDPTRNPGRKDFE-------------
01can -----MNSTGRIPLWLVVTFGGIVVLTVLGIFIYGSYSGLGSSL----------------
02chl --MSNTGTTGRIPLWLVGTVAGTAALTLVAVFFYGSYVGLGSSL----------------
03cya ----MANTGGRIPLWLVATVAGLAAIGVLGIFFYGGYSGLGSSI----------------
04eug PLMSNSENTGRIPLWLVLTIIGLAAIALLALFFYGSYSGLGSSL-----MSFITLNNFFN
05gui -----MASTGRIPLWIIATFGGIAALTVVGLFIYGSYSGIGSAL----------------
06mai ----MADTTGRIPLWLIGTVTGILVIGLIGFFFYGSYSGLGSSLMPNILSLTCICFNSVL
07mar ----MANTTGRVPLWLIGTVAGILVIGLVGIFFYGSYSGLGSSL-----MFNIYLENAFY
08mes --MSNTGTTGRIPLWLVGTVVGLLAIGLLALFFYGSYSGLGSSL------------MNIG
09nep --MSNTGTTGRVPLWFVGMIVGLAALGLLGIFFYGSYTGLGSSL-------------MST
10nic ----MADTTGRIPLWIIGTVAGILVIGLIGIFFYGSYSGLGSSLMLNTFSLIGICLNSTL
11odo -----MSNTGRIPLWLVGLVGGLAVITMLSLFLYGAYSGLGSSL----------------
12oen ----MADTTGRIPLWIIGTVAGILVIGLIGIFFYGAYSGLGSSLMLNIFSLI--CLNSDL
13ory ----MADTTGRIPLWLIGTVTGIAVIGLIGVFFYGSYSGLGSSLMPNILSLTCICFNSVI
14pin ----MADTTGRIPLWLIGTVTGIIVIGLLGVFFYGSYSGLGSSL--MPVMFNIFLDDAFI
15por -----MAGTGRIPLWLVATVGGMAAITVLGIFIYGSYSGVGSSL----------------
16syn ----MFAEG-RIPLWVVGVVAGIGAIGVLGLFFYGAYAGLGSSM----------------
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01can ----MIINQLPETYNIFAPIIDIMPVIPILFLLLAFVWQAAVGFR-MSGINPNKQPVELN
02chl ---VLLLAKLPEAYAPFDPIVDVLPVIPVLFLLLALVWQASVSFR-MAKPNPNKQSVELN
03cya MLMSLFLAKLPAAYALFDPIVDILPIIPLFFLLLAFVWQAAIGFK-MVSQNPNRQKVELN
04eug --TNTFFGLLPEQYAPFDPLIDVLPIIPVLFFLLAFVWQASVKFR-MAQTNSNKKTVELN
05gui MEGILFLAKLPEAYAIFKPIIDVAPVIPVFFLLLAFVWQAAVGF--MSGPNPNKQPVELN
06mai CPTSFFFAKLPEAYAIFNPIVDVMPVIPVLFFLLAFVWQAAVSFR-MTQSNPNEQNVELN
07mar -LNGITFAKLPEAYSIFDPIVDVMPIIPLFFFLLAFVWQASVSFR-MTQPNPNKQSVELN
08mes --FDMILAKLPEAYAMFDPLVDVLPVIPLLFLLLAFVWQASVSFR-MTEPNPNKQEVELN
09nep --LPILLATLPEAYLPFRPLVDVLPSIPVLFLLLAFVWQAAVSFR-MTKPNPNKQTVELN
10nic FSSSFFFGKLPEAYAFLNPIVDIMPVIPLFFFLLAFVWQAAVSFRMTTQSNPNEQNVELN
11odo -MESLLLARLPEAYVVFSPIVDVLPIIPVFFLLLAFVWQAAIGFR-MTGPNPNKQAVELN
12oen YSSRFFLAKLPEAYAFLNPIVDVMPVIPLFFLLLAFVWQAAVSFR-MTQSNPNEQDVELN
13ory YPTSFFFAKLPEAYAIFNPIVDFMPVIPVLFFLLAFVWQAAVSFR-MTQSNPNEQNVELN
14pin HSNNPFFGKLPEAYAISDPIVDVMPIIPVLSFLLAFVWQAAVSFR-MTRPNPNDQNVELN
15por MNSALFLAKLPEAYAVFKPIVDILPVIPVFFLLLAFVWQAAIGFR-MSGPNPNKEPVDLN
16syn METIYLLAKLPEAYQIFDPLVDVLPVIPLFFLALAFVWQAAVGFKMDRNSNPNRQPVELN
01can RTSLFWGLLLIFVLAVLFSSYFFN-MEK-ALILSIFIFSLLLGITSYSIYISFGPLSKTL
02chl RTSLYWGLLLIFVLAVLFSSYIFN-MDSPAFFFTIFLWCLLLSITGYSIYVGFGPPSQQL
03cya RTSLFWGLLLIFVLAILFSSYIFN-MEI-STFLSIFISAALLGITGYSIYTAFGPPSKNL
04eug RTSLYWGLLLIFVLAVLFSSYIFNMFKIISFLSTIFLGFFIISTTIYSIYMGFGPMSRKL
05gui RTSLFWGLLLIFILAVLFSSYFFN-MET-ATVLIIFIASLLLGLTGYSIYTAFGPNSKEL
06mai RTSLYWGLLLIFVLAVLFSNYFFN-MET-ATLVAISISGLLVSFTGYALYTAFGQPSQQL
07mar RTSLYWGLLLIFVLAVLFSNYFFN-MET-ATFVAIFISCLLISFTGYALYTAFGQPSNEL
08mes RTSLYWGLLLIFVLAILFSSYIFN-MET-ATIFSIFFSCLLIGLTGYSLYTSFGNASSEL
09nep RTSLYWGLLLIFVLAILFSSYIFN-METPALVATVFVSCLVLSITGYSLYIGFGPPSKEL
10nic RTSLYWGLLLIFVLAVLFSNYFFN-MET-ATLVAIFISGLLVSFTGYALYTAFGQPSQQL
11odo RTSLYWGLLLIFVLAVLFSSYFFN-MET-ATIIVIFVSSLLLGITAYSIYTAFGPAAKNL
12oen RTSLYWGLLLIFVLAVLFSNYFFN-MET-ATLVAISISGLLVSFTGYALYTAFGQPSQQL
13ory RTSLYWGLLLIFVLAVLFSNYFFN-MET-ATLVAISISGLLVSFTGYALYTAFGQPSQQL
14pin RTSLYWGLLLIFVLAVPFSNYFFN-MET-ATLVTISISCLLVSFTGYALYTAFGQPSKQL
15por RTSLFWGLLLIFVLAVLFSSYFFN-MET-ATVLSIFISSLLLGITGYSIYTAFGPASKDL
16syn RTSLYLGLLLVAVLGILFSSYFFN-MES-ATVLSITFAVILIAITGLAVYTSFGPPSAEL
01can RDPFEEHEEMEALVYVFLLIGTLVVIFFAIFFRDPPRIAKK---MISVHTRLKVIDNSGG
02chl RDPFEEHEDMEALVYTFLLVGTLGIIFFAIFFREPPRIVK----MIQPQTYLRVADNTGA
03cya RDPFEEHEDMEALVYTFLLVTTLGILFFSIIFRDPPRINQ----MIQPQSYLTAADNSGA
04eug KDPFEEHENMEALVYTFLLIGTLGVIFFAIFFRESPRINK----MIKPQTYLKIADNTGA
05gui RDPFDDHEDMETLVYTFLLIGTLAVLFAAVFFRDPPRIAKK---MIQTQTYLTVADNSGA
06mai RDPFEEHGDMEALVYTFLLVSTLGIIFFAIFFREPPKVPTKK--MIQPQTLLNVADNSGA
07mar RDPFEEHEDMEALVYTFLLVGTLGIIFFAIFFREPPKVPSKGKKMIQPQTYLNVADNSGA
08mes RDPFEEHEDMEALVYTFLLVGTLGIIFFAIFFREPPRIIK----MIQAQSYLNVADNSGA
09nep RDPFDEHEDMEALVYTFLLISTLGIIFFGIFFREPPRIVK----MIQPQTILQVADNSGA
10nic RDPFEEHGDMEALVYTFLLVSTLGIIFFAIFFREPPKVPTKKN-MIQPQTHLNVADNSGA
11odo RDPFEEHEDMEALVYTFLLIGTLMVIFFAVFFRETPRILRK---MIYPQTMLTVADNTGA
12oen RDPFEEHGDMEALVYTFLLVSTLGIIFFAIFFREPPKIQTKKTKMIQPQTRLNVADNSGA
13ory RDPFEEHGDMEALVYTFLLVSTLGIIFFAIFFREPPKVPTKKVKMIQPQTLLNVADNSGA
14pin RDPFEDHEDMEALVYTFLLVSTLGIIFFAIFFREPPKLPTKGGKMIQSQTYLNIADNSGA
15por RDPFEEHEEMEALVYVFLLTGTLMVIFFAIFFREPPRIAK----MIQTQSYLNVADNSGA
16syn GDPFDDHEDMESVAYILVLTMALAVLFFAIAFREPPRIEK----MIQQQTYLNVADNSGA
01can KEIMCIRVLG-T-NRKYATLGDVIIGVVKNAVPNMPVKKSDVVRAVVVRIKKTINRKNFF
02chl RELMCIRVLGGG-KQRAATVGDIIIAVVKDATPNMPVKRSDIVRAVIVRTRKNVRRVNGT
03cya RKLMCIRVLGGG-NRRYARIGDVIVAVVKDGIPNIPIKKSDTVKAVIVRTRKELKRDNGM
04eug QKIMCIRILG-P-NCQYANIGDIIIAVVKEAIPNMVVKKSDIVKAVIVRTVKGVRRESGM
05gui KKIMCIRILG-G-NRKYASIGDVIIGVVKDATPNMPVKRSDVVRAVIMRTKNTIRRKDGM
06mai RKLMCIRVIGAAGNQRYARIGDVIIAVIKDAVPQMPLERSEVIRAVIVRTRKEFKGDDGI
07mar RKLMCIRVIGTS-NRKYANIGDIIIAVVKEAVPNMPIKKSEIVRAVIVRTCKEFKRNNGS
08mes KKIMCIRVLGGS-QRKYAAIGDVIIGVVKDSVPNMSLKKSEVVRAVVVRTCKGIRRENGM
09nep RQLMCIRVLGG--RKRYASIGDVIIAVVKDAIPNMPVKKSDVVRAVVVRTSKPVRRDTGM
10nic RELMCIRIIGAS-NRRYAHIGDVIVAVIKEAVPNMPLERSEVVRAVIVRTCKELKRDNGM
11odo RKIMCIRVLG-G-NRKYAKIGDTIIGVVKEAIPNMPIKRSDIVRAIVVRTSKTIRRPDGM
12oen RELMCIRIIGAS-NRRYAHIGDIIVAVIKEALPSTSLERSEVVRAVIVRTCKELKCDDGI
13ory RKLMCIRVIGAASNQRYARIGDVIVAVIKDAVPQMPLERSEVIRAVIVRTCKEFKCEDGI
14pin RKIMCIRVLGAS-NRKCAHIGDVIIAIIKEAVPNMPLEKSEVVRAVVIRTCKEFERDNGM
15por RKIMCIRVLGTS-NPSYASIGDVIIGVVKDASPNMPVKRSDVVRAVVVRTRKALRRNDGM
16syn RKLMCLRVLGTG-NCTYGGIGDQIIAVVKDALPNMPIKKSDVVRAVIVRTKQPLRRASGM
01can SVRFDDNAAVIIGSDG-NPKGTRIFGPVARELRDKNFSKIASLAQEVVMLSPKKTKYRKF
02chl SIRFDENAAVIINKEN-NPRGTRVFGPVARELRDGNFTKIISLAPEVLMLSPKRTKYRKH
03cya NICFDDNAAVIINADG-NPRGTRVFGPVARELRDKNFTKIISLAPEVLMLSPRRTKFRKQ
04eug AIRFDENAAVIINNDR-SPKGTRIFGPIARELREKEFVKIMSLAPEVVMLSPKRTKFRKY
05gui SIRFDDNAAVIINKEN-NPRGTRVFGPIARELRDKDFTKIVSLAPEVLMLSPKRTKFRKP
06mai IIRYDDNAAVIIDQKG-NPKGTRVFGAVAEELRELNLTKIVSLAPEVLMLSPKRTRFRKQ
07mar IIKFDDNAAVVINQEG-NPKGTRVFGPIARELRESNFTKIVSLAPEVLMLSPKRTKFRKQ
08mes TIRFDDNAAVVINKDG-NPKGTRVFGPVARELRDRNFTKIVSLAPEVLMLSPKRTKFRRH
09nep LIRFDDNAAVIVNQEG-NPRGTRVFGPVARELRDRQFMKIISLAPEVLMLSPKRTKFRRP
10nic IIRYDDNAAVVIDQEGRKSKGTRIFGAIARELRELNFTKIVSLAPEVLMLSPKRTRFRKQ
11odo YIRFDDNAAVIVNLDN-NPRGTRVFGPVAREIRDKNFSKIVSLAPEVLMLSPKRTKYRKY
12oen IIRYDDNAAVVIDQEG-NPKGTRVFGAIAHELRELSFTKIVSLAPEVLMLSPKRTRFRKQ
13ory IIRYDDNAAVIIDQKG-NPKGTRVFGAIAEELRELNFTKIVSLAPEVLMLSPKRTRFRKQ
14pin MIRSDDNAAVVIDQEG-NPKGTRVFGPVAQELRQLNFTKIVSLAPEVLMLSPKRTKFRKQ
15por SIRFDDNAAVIINQDN-NPRGTRVFGPIARELRDKNFSKIISLAPEVVMLSPKKTKFRKQ
16syn SIRFDDNAAVIINAEG-NPRGTRVFGPVARELRDKNFTKIVSLAPEVLMLSPRRTKFRKQ
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01can HRGRLKGHATKGSALAFGRYGIQALTSSWITSRQIESVRRVIVRHLKRGGKLWIRIFPDK
02chl HRGRMRGKASRGNTVVFGDYALQSLEASWITSRQIEAARRAMTRQVRRGGQIWIRLFPDK
03cya QRGRMKGISTRGNNLVFGDFGLQALEPAWITSRQIEASRRAINRYVRRGGKIWIRIFPDK
04eug HRGRLTGKIYLIDKVVFGNYALQSLEPGWITSRQIEAARRVITRYAKRGGKLWIRIFPDK
05gui HRGRLRGIATRGNTLIFGDYGLQALEPIWLTSRQIEATRRTITRQVKRVGRLWIRVFPDK
06mai HRGRMKGKSCRGNHICFGRYALQVLEPAWITARQIEAGRRAMTRYARRGGKIWVRIFPDK
07mar HCGNLKGISTRGNVICFGKFPLQALEPSWITSRQIEAGRRAITRYARRGGKLWIRIFPDK
08mes HRGKMRGVATRGNKVSFGDFGLKTLEPGWLTSRQIEAGRRAMTRYTRRGGQLWIRVFPDK
09nep HRGHRRGRALRGNTIAFGDFAIQALESSWVTSRQIEAARRAMTRYARRGGKIWIRIFPDK
10nic HRGRMKGISHRGNHISFGKYALQALEPAWITSRQIEAGRRAMTRNARRGGKIWVRIFPDK
11odo HRGRMRGKATRGNEVTFGDYGLQALEPTWITSRQIEAARRTITRYTKRGAALWIRIFPDK
12oen HRGRMRGISYRGNRICFGKYALQALEPAWITSRQIEAGRRAMTRNVRRGGKTWVRIFPDK
13ory HRGRMKGKSYRGNCICFGRYALQALEPTWITARQIEAGRRAMTRYARRGGKIWVRIFPDK
14pin HRGRMKGVSYRGNRICFGRFALQALEPAWITSGQIEAGRRTINRYARRGGKIWVRIFPDK
15por HRGRMKGSASKGNTIAFGDYALQATEPVWLTSRQIEATRRTITRYVRRGGKLWIRVFPDK
16syn QRGRMRGLAERGSTLNFGDYALQATEPCWITSRQIEAARRAMTRYIRRGGKIWIRIFPDK
01can AVTAKPLETRMGSGKGSPEHWIAVVKSGHILFEIDGVSLELAKEAVKLAIYKLPIKCKFL
02chl PVTMRPAETRMGSGKGAPEFWVAVVRPGKVLYELKGVPESVARVALRLAASKLPVKTQIL
03cya PVTMRPAETRMGSGKGAPEYWVAIVKPGRVIFEINGVSQEMAKAAFRIATFKLPIKTKFI
04eug PVTFRAAETRMGSRKGNVEYWVAIVKPGKILYEVLGISESIAKYSLKIAGYKMPIKTRVI
05gui SISAKPPETRMGAGKGAPEYWVAVIKPGHILFEINGVSQDLRYLAFKNASYKLPIKTKFI
06mai PVTIRPTETRMGSGKGSPEYWVAVVKPGRILYEMSGVSETVARAAISIAASKMPIRSQFL
07mar PITIRPAETRMGSGKGSPEYWVAVVKPGKILYEISGVSENIARAAMKIAAYKMPIRTQFI
08mes PVTIRPAETRMGSGKGSPEYWVAVVKPGTILYEMKGVTPEIARSAMRVAGFKMPVKTQFV
09nep AITMRPAETRMGSGKGSPEYWVAVVKAQKILFEMKGVPETIARASMRIACFKMPMKTRIL
10nic PVTLRPAETRMGSGKGSPEYWVAVVKPGRILYEMGGVTENIARRAISLAASKMPIRTQFI
11odo TVTARAAESRMGSGKGAVDYWVAVVKPGTILFEIASVPEEIAATALHLASYKLPIKTKFI
12oen PVTLRAAETRMGSGKGNPEYWVAVVKPGRILYEMGGVAENIARKAISIAASKMPIRTQFI
13ory PVTIRPTETRMGSGKGSPEYWVAVVKPGRILYEMGGVSETVARRAISIAASKMPIRSQFL
14pin PITMRPAETRMGSGKGSPEYWVSVIRPGRILYEMGGVSETVARAAARIAAYKMPIRTQFV
15por PVTARPAETRMGSGKGAPEYWVAVIKPGHILFEITGVPQKTAQQAMKLASYKLPIKTKFI
16syn PVTMRPAETRMGSGKGSPEYWVAVVKPGRVMFELAGVSEEVAREAMRLAAQKLPIKTKFI
01can SNDEFAKD---MVRVKRGNVARKRRKKILKLASGFKGAHSKLFRVANQQVNKSLRYSYVG
02chl VK---------MTRVKRGNVARKRRKQVLNLASGFRGSSSRLFRTAQQQTMKALSYSYRD
03cya SSRV-------MTRVKRGNVARKRRKKILKLASGFRGAHSRLFRVANQQVMKALRYAYND
04eug VKI--------MTRIKNNGISKKKRKRKISKMKGWVGGHSKLFRTGNQQLMKARHYAFYD
05gui SR---------MVRIKRGNIARKRHKKILKLAKGFRGSHSKLFRIANQQVMKALRYGYHG
06mai RLEI-------MTRVPRGYIARRRRTKMRSFASNFRGAHLRLNRVITQQVRRAFVSSHRD
07mar TTSSLNKKQEIMTRVKRGYVARKRRKNILTLTSGFQGTHSKLFRTANQQGMRALASSHRD
08mes VRDV-------MTRVKRGNVARKHRNKILNLAKGFRGAHSVLFRTANQQIIKSLRYAYRD
09nep QR---------MTRVKRGYVARKRRNKILRANRSFRGTHSKLFRIANQQHMKALRYSYRD
10nic IS---------MTRIKRGYIARRRRTKIRLFASSFRGAHSRLTRTITQQKIRALVSAHRD
11odo TRIKI------MARVKRGNIARKRAKKILQLAKGYRGAHSRLFRIANQQVMKALRYSYVG
12oen ISG--------MTRIRRGYIARRRRTKTRFFASSWRGARGNLTRAIIQQRIRAWFSSHRD
13ory RLEI-------MTRVPRGYIARRRRAKMRSFASNFRGAHLRLNRMITQQVRRAFVSSHRD
14pin TT---------MTRVKRGYIARKRRKKILAFVSGSRGAHSKLFRTANQRKARALVSAHRD
15por VRNTIES----MSRVKRGNVAKKRRAKVFKLAKGFKGAHNSLFRTAKQQVLKALRYSYVG
16syn SRQEDYI----MTRVKRGNVARKRRKKILKLAKGFRGSHSKLFRTANQQVMKALRNAYRD
01can RKLKKRRFRRLWILRLN-AASREEGLN--YSKLVNSLKLLRIQLNRKSLSQLAMIDNDAF
02chl RQQKKREFCGLWVTRLN-AAARLYGLN--YTNFRHNLKKAGIQLNRKVLSQVALRDKQAF
03cya RNKRKRDFRALWIARIN-ASARLEGMT--YSKLMGSLKKLNIILNRKSLSQLAIYDKDAF
04eug RKKKKNLNKTLWITRINGGLKYYLTINEKYNIFVSFLRKTKTYVNKKLLSEINVRDSKSF
05gui RKRRKREFRSLWITRIN-AAVRIEGTN--YSCFINSLKRQHIALNRKMLAQLAVSDQNAF
06mai RGRQKRDFRRLWITRIN-AATRVYNVFNSYSKLIHNLSKKELILNRKMLAQVAVSNPNNL
07mar RGKRKRNLRRLWITRVN-AAARDNGIS--YNKLIEYLYKKKILLNRKILAQIAILDKFCF
08mes RARKKRDFRKLWIARIN-AASRQNNIS--YSQLINQLKTSNILLNRKILAQIALLDGPVF
09nep RACKKRDFRHLWITRIN-AVVRSYGLN--YSRFMHQLRLGNMVLNRKVLSQLASLDPASF
10nic RDRKKRDFRRLWITRIN-AVIRERGVSYSYSRLIHDLYKRQLLLNRKILAQIAISNRNCL
11odo RKQKKRVFRKLWITRIN-AASRLNGLS--YSRLIHNFKKSNIELNRKMLSQIAVLDIPTF
12oen RTRQKRDFRRLWITRIN-AAIRENGRSSIYSKLIHNLYKRQLFLNRKMLAQLAILNRNCL
13ory RVRQKRDFRRLWISRIN-AATRIHKVFDNYSKLIHNLYKKELILNRKILAQVAVLNSNNL
14pin RGKRKRDLRRLWITRIN-AAARANGVS--YNRFIQYLYKRQLLPNRKTLAQIAVLDSNCF
15por RKRKKRDFRRLWITRIN-AAAHSQGMN--YSTFITALKKDNIALNRKMLAQLASNDIKAF
16syn RRKRKRDFRRLWITRIN-AAARQEGMS--YSKLTGQLKKANIEINRKMLAQLAVLDPAAF
01can KRLVASSRV-------------MAIKKYKPYTPSMRGRVLASDFFDLSEKKAPKRLSFGI
02chl EQLILLVKD-------------MAIRFFKAATPGTRHGSVLD-FSEITHKKPEKALTSWW
03cya MEILKTIP--------------MAIRSYKAYTPGTRNRTISE-FSEITKSEPEKSLTFLK
04eug SHLSKPIMKSTGINL-------MIIRYYKPYTSGTRKRSVSN-FSEITKSNPEKYLTFFV
05gui KQLTKITH--------------MGIRIYKSYTPGTRNRSSSD-FVEITKSKPEKSLLRKK
06mai YTISNK-IRIIN----------MAKHLYKTPIPSTRKGTV----DRQVKSNPRNKLIHGR
07mar STIIKNIITE------------MAIRLYRAYTPGTRNRSVPK-FDEIVKCQPQKKLTYNK
08mes SQIVMESNS-------------MGIRLYKAYTPGTRNRSVLE-FNDITKTNPEKSLTYHR
09nep NRLIRAT---------------MGIRFYRAHTPGTRNRSVSD-FHEITTSTPTKSLTHAN
10nic YMISNEIIKEVDWKESTRII--MAIHLYKTSTPSTRNGTV----DSQVKSNPRNNLIYGQ
11odo NQLIAISK--------------MSIRLYKSYTPGTRNRALSS-FTEITKTKPEKSLIQKN
12oen YMISNQILKEVDWQESATILEIMAMHLYKTSTPSTRNGAV----DSQVKSNTRKNLIYGQ
13ory YTISNK-IKIIN----------MAKHLYKTPIPSTRKGTI----DRQVKSNPRNNLIHGR
14pin STIFNNLSYDEIG---------MAIRSYRILTPDTRNRSVSG-FDGRVQLDPQKKLTSGQ
15por QAILETVKN-------------MAIRLYRAYTPGTRNRTVST-FSEITTDKPEKSLINKH
16syn SEVVKVAATAK-----------MGIRNYRPMTPGTRQASVSD-FTEITKSKPEKSLTTNR
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01can K-SISGRNNQGKITCRHKGGGHKRKYRLVDFKRCKTGVLAKVSDIYYDPNRSAHIALLNY
02chl S-RSKGRNNRGIITSRHRGGGHKRLYREIDFARAKVNVPAKVAYIEYDPNRNARIALVNY
03cya H-RKKGRNNRGIITTAHKGGGSKRLYRIIDFKRDLKLVPAKVAAIEYDPNRNARIALLHY
04eug H-RSKGRNSRGVITCRTLGGGHKRLYRRIEFKRNKLGILGKVISIEYDPNRNARIALIYY
05gui L-SCAGRNNRGLITVRHKGGGHKQRYRLVDFKRNKLDIPAIVASVEYDPNRNARIALLHY
06mai HRCGKGRNARGIITARHRGGGHKRLYRKIDFRRNQKDISGRIITIEYDPNRNAYICLIHY
07mar H-IKKGRNNRGIITSQHRGGGHKRLYRKIDFQRNKKYITGKIKTIEYDPNRNTYICLINY
08mes H-RSKGRNNRGIITIRHRGGGHKRLCRLIDFTREK-NIPATVASIEYDPNRNCRIALLYY
09nep H-RARGRNHSGSITTRWRGGGHKRLYRQIDFRRDKVGVLARVATVEYDPNRSARIALLHY
10nic HHCGKGRNARGIITARHRGGGHKRLYRKIDFRRNEKDIYGRIVTIEYDPNRNAYICLIHY
11odo H-RSKGRNNRGVITIRHRGGGHKRRYRIIDFGRKKHNVEGVVAAIEYDPNRNARIALLHY
12oen PRCSKGRNARGIITAGHRGGGHKRLYRKIDFRRNERDIYGRIVSIEYDPNRNASICLIHY
13ory HRCGKGRNSRGIITARHRGGGHKRLYRKIDFRRNQKDISGRIVTIEYDPNRNAYICLIHY
14pin HHCGKGRNGRGIITARHRGGGHKRLYRQIDFRRNKEHISGEIVTIEYDPNRSAYICKVHY
15por H-FCKGRNNRGVITCRHKGGGHKQRYRLIDFKRNRHNIIAKVASIEYDPNRNARIALLHY
16syn H-DQKGRNNRGVITSRHRGGGHKKLYRIIDFKRNKQNIPARVAAIEYDPNRNARIALLFY
01can LDGEKSYIISPNLLKVGTYVVSGKEASPDIGNALPLNCVPLGFEIHNIELIHGKGGQVAR
02chl QDGEKKYILHPVGLQVGQTIIASPEASIAIGNCLPLVKIPLGTEVHNIELQPGSGGQLVR
03cya QNGEKGYILHARGLAVGNMVYSGPNAPIEVGNSLPLSEIPLATEIHNIELTPGKGGQLVR
04eug KNGDKSYIIHPFDLCVGNNIISDFFSPIKIGNSLPISKIPLGTIIHNVEFEPGKGGQIAR
05gui QDGEKRYILHPKKLAVGDKIYSGINVPIEIGNAMPLYNVPLGTAVHNVELIPGRGGQIVR
06mai GDGEKRYILHPRGAIIGDTIVSGTKVPISMGNALPLTDMPLGTAIHNIEITRGRGGQLAR
07mar EDGEKRYILYPRGIKLDDTIISSEEAPILIGNTLPLTNMPLGTAIHNIEITPGKGGQLVR
08mes KNGIKRYIIHPRGLSVGKEIVSSVEAPLSVGNSLPLNKIPLGTGIHNIELSPGQGGQLAR
09nep QDGSKRYILHPQGLAIGAEVMSSPEAPISIGNALPLVNMPLGTEVHNIELRPYNGGQLVR
10nic GDGEKRYILHPRGAIIGDTIVSGTEVPIKMGNALPLTDMPLGTAIHNIEITLGKGGQLAR
11odo TDGEKRYILHPNNLNVGDRVVSGMEAELVIGNALPLEKIPLGASVHNIELIPNRGGQIVR
12oen GDGEKRYILHPRGAIIGDTIVSGTEVPIKMGNALPLTEMPLGTALHNIENTLGKGGQLAR
13ory GDGEKGYILHPRGAIIGDTIVSGTKVPISMGNALPLTDMPLGTAIHNIEITRGRGGQLAR
14pin KNGDKMYILHPRGVMIGDTILSGPKAPISIGNALPLTNMPLGTAIHNIEITLGKGGQLAR
15por LDGEKRYILHPRSLSVGAIVVSGPMAPIEVGNALPLSTIPLGTAVHNIELRPYCGGQIVR
16syn TDGEKRYILAPAGLQVGMTVIAGEEAPFEIGNTLPLSRIPLGSEIHNVELVAGRGGQMVR
01can AAGTSAKLIAKSQDYVTIKLPSGEIRLFRGECYATIGKVGNIDHNNEKIGKAGRNRWLGI
02chl AAGTVAQIVAKEGTWASLRLPSGEVRLVSQNCWATIGRVGNIDAFNLTLGKAGRSRWLGR
03cya SAGSSAQLLAKEGNYVTLRLPSGEMRFVRKECYATIGQIGNAEISNISIGKAGRNRWLGI
04eug AAGTFVQILANEGKFVTITMPSGEVRLLRRYCWATIGQVGNLDHSNVVLGKAGRNRWLGN
05gui SAGTSAQVVAKDGQVVTIKMPSNEVRMIYKNCYATIGEVGNADIKNIRLGKAGRKRWLGI
06mai AAGAVAKLIAKEGKLATLRLPSGEVRLVSQNCLATVGQVGNVGVNQKSLGRAGSKCWLGK
07mar AAGTVAKIIAKEGQLVTLRLPSGEIRLISQKCLATIGQIGNVDVNNLRIGKAGSKRWLGK
08mes AAGAVAQLIAKEGKFVTVRLPSGEVRLILKECWATIGQVGNVDANNITIGKAGRTRWLGK
09nep AAGAVAQLVAKEGGFGTLRMPSGEVRLVAKDCWATVGQVGHVESINLTLGKAGRSRWLDR
10nic AAGAVAKLIAKEGKSATLKLPSGEVRLISKNCSATVGQVGNVGVNQKSLGRAGSKRWLGK
11odo AAGTSAKILAKEGDYVTLRLPSKEIRLIRKECFATIGEVSNNDAFLVQSGKAGRTRWLGK
12oen AAGAVAKLIAKEGKSATLKLPSGEVRLISNNCSATVGQVGNVGVNQKSLGRAGSKRWLGK
13ory AAGAVAKLIAKEGKSATLRLPSGEVRLVSQNCLATVGQVGNVGVNQKSLGRAGSKCWLGK
14pin AAGAVAELIAKEDRSATLRLPSGEVRLISENCSATIGQVGNITANNRSFGKAGAKRWLGK
15por SAGTYAQIVAKEGNFVTVKLPSSEVRMIRKECYATIGQVGNIDASNITLGKAGRSRWLGK
16syn SAGAFAQVVAKEGDYVTIKLPSKEVRMVRKECVATLGRVSNAEFRNLKLGKAGRKRHLGR
01can RPTVRGSAMNAVDHPHGGG-EGRSPIGRSQPSTPWGRPALGIKTRRNK-FSNFYILRRRK
02chl RPHVRGSAMNPVDHPHGGG-EGRAPIGRARPVSPWGRPALGAKTRKRKKFSAALILQRRK
03cya RPTVRGVVKNPVDHPHGGG-EGRAPIGRSTPVTPWGKPALGRRTRRTKKYSDNLIIRRRK
04eug KPTVRGVAMNPCDHPHGGG-EGRSPIGRPKPVTPWGKPALGKKTRSPKRFSNKYIIRSRK
05gui RPSVRGVVMNPCDHPHGGG-EGRSPIGRAKPVTPWGKPALGVKTRRQNKYSDFCIIRSRN
06mai RPVVRGVVMNPVDHPHGGG-EGKAPIGRKKPTTPWGYPALGRRTRKRKKYSDSFILRRRK
07mar RPKVRGVVMNPIDHPHGGG-EGRAPIGRKKPLTPWGHPALGKRSRKNNKYSDTLILRRRK
08mes RPVVRGVVMNPVDHPHGGG-EGRSPIGRPKPVSPWGKTALGAKTRKRKKYSDVLIIRRRK
09nep RPRVRGSVMNACDHPHGGG-EGRCPIGHPGPLTPWGKPALGQRTRARKKYSDALLVRRRK
10nic RPVVRGVVMNPVDHPHGGG-EGRAPIGRKKPTTPWGYPALGRRSRKRNKYSDNLILRRRS
11odo RPTVRGSVMNPCDHPHGGG-EGRAPIGRTRPLTPWGKPALGIKTRKNKKASDAYILRRRS
12oen RPVVRGVVMTPVDHPHGGG-EGRPPIGRKKPATPWGSPALGRRSRKRNKYSENLILRRRR
13ory RPVVRGVVMNPVDHPHGGG-EGKAPIGRKKPTTPWGYPALGRRTRKRKKYSDSFILRRRK
14pin RSEVRGVAMNPVDHPHGGG-EGRTPIGRKKPVTPWGYSALGKKSRKRNRYSDASILRRRE
15por RPTVRGVVMNPVDHPHGGGGEGKSPIGRSRPVTPWGKPALGVKTRNPNKYSNPYVLLVVN
16syn RPHVRGSVMNPCDHPHGGG-EGRAPIGRSGPVSPWGKPALGAKTRNKKKRSSALIVRRRT
01can ------------------MKVRASVRKICSR---CVALKRHGVLIVLCS-NPKHKQRQG-
02chl ------------------MKVRPSVKKMCDK---CRLIKRKGTLRVICQ-NPKHKQRQG-
03cya ------------------MKVRASVRKMCEK---CRTIRRKGRVMVICS-NSKHKQRQG-
04eug MV----------------MKIRSSVKKICNK---CYLIRRKNNLLVVCI-NNKHKQRQG-
05gui ------------------MKVVSSIGSLKNRSKDCQIVKRRGRIYVICKTDPRLKVRQGG
06mai ------------------MKIRASVRKICTK---CRLIRRRGRIRVICS-NPKHKQRQG-
07mar NS----------------MKIRASVRKICEN---CRLIRRRRRIMVVCS-NPKHKQRQG-
08mes SA----------------MKVRASVRKICEN---CRLIKRRGTVMVICSNNPKHKQRQG-
09nep ------------------MKVRPSVRKICDK---CCLIRRHRKLLVICS-NPKHKQRQG-
10nic K-----------------MKIRASVRKICEK---CRLIRRRGRIIVICS-NPRHKQRQG-
11odo ------------------MKVRPSVKKMCDK---CRVIKRKGKIMVICP-NAKHKQRQG-
12oen K-----------------MKIRASVRKICTK---CRLIRRRGRIIVICS-NPRHKQRQG-
13ory ------------------MKIRASVRKICTK---CRLIRRRGRIRVICS-NPKHKQRQG-
14pin ------------------MKIRASIRRICGK---CRPIRRRKRVMIICS-NPRHKQKQG-
15por KVYLTYNLILKYNVEINTMKVRPSVRKMCEK---CRIIRRHRKVMVICN-NPKHKQRQG-
16syn K-----------------MKVRASVKKMCDK---CRVIRRRGRVMVICSANPKHKQRQG-
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01can ------MLKQSKKSSKK-----------------LKKSVIDGLIIINSTFNNTIVTATDC
02chl ------MAKKIEKSAKKK----------------FREKVLLGVAHIQSTFNNTIVTITTN
03cya ------MARQIKRSGTTK----------------QKKNIPVGVAHIQSTFNNTIISITSP
04eug ------MIKQKKKIIKI-----------------TKKKFPKGIVHIKTTYNNVLVSVSDP
05gui AKMKRKMVRQVKKSSLKK----------------NKKVAANGVVHIQSTFNNTIVTLSTL
06mai ------MTKAIPKIGSRKKVRIGLRRNARFSLRKSARRITKGIIHVQASFNNTIITVTDP
07mar ------MPKSVKKINLR----------------KGKRRLPKGVIHIQASFNNTIVTVTDI
08mes ------MAKQIRKIGVR----------------KTKRKIPKGVVHVQATFNNTIVTITDV
09nep ------MARQSKRLAPRR----------------LKRKVSKGVVHIQASFNNTIVTITDS
10nic ------MAKAIPKISSR--------RNGRIGSRKGARRIPKGVIHVQASFNNTIVTVTDV
11odo ------MAQKIRKSTFKK----------------DKNSSINGVVHIQSTFNNTIVTITNI
12oen ------MAKSIPSAGLR--LRLRLRRNARRRSRKSTRKIPKGVIHVQASFHNTIVTVTDV
13ory ------MTKAIPKIGSRRKVRIGLRRNARFSLRKSARRITKGVIHVQASFNNTIITVTDP
14pin ------MSKTIKRIGSR----------------RNEHRVLKGVIYVQASFNNTIVTATDV
15por ------MARQIKKSGARK----------------NKHNAVNGITHIKSTFNNTIVTITNL
16syn ------MARPTRKTGPKK----------------AKKNVPSGVAHIQSTFNNTIVTISDI
01can YGKVIAWASGGTEGFKGAKKGTPFAAQSATEKLIKALLEQGTQRIHISVSGPGPGRETSI
02chl KGNVLAWSSAGACGFKGARKKTPLAAKQAAENAAQTCVSQGMREIRVNVKGAGAGREAAL
03cya TGEVIAWASAGSSGFKGARKGTPFAAQTAAENSARQAMEQGMRQIEVIISGPGSGREMAI
04eug KGNVIAWSSSGACGFKSSKKATPLATKTTTAIAVKKAIEQGLQKVEINISGPGTGRETAL
05gui EGDTVAWASSGAIGFKGAKKGTPFAAQIAAEKATKEAISQGMKKAEVLINGPGSGRETAI
06mai QGRVVFWSSAGTCGFKSSRKASPYAGQRTAVDAIR---TVGLQRAEVMVKGAGSGRDAAL
07mar RGQVVSWSSAGACGFKGTKKSTPFAAQTAAENAIRILIDQGMKQAEVMISGPGPGRDTAL
08mes RGEVLSWSSAGACGFKGTKKGTPFAAQTAAENAVRQVIDQGMKQAEIMISGPGSGRETAI
09nep SGGVLAWSSAGACGFRGAKKGTPFAAQTAAETAIRQCIDQGMRQADIIVQGPGNGRETAI
10nic RGRVVSWSSAGTSGFKGTRRGTPFAAQTAAANAIRTVVDQGMQRAEVMIKGPGLGRDAAL
11odo TGDTISWASAGSSGFKGARKGTPFAAQTAAEKAALDALSKGMKSVEVLVKGQGSGRETAI
12oen RGRVISWSSAGTCGFKSTRKGTPFAAQTAAGDAIRPVVDQGMQRAEVRIKGPGLGRDAAL
13ory QGRVVFWSSAGTCGFKSSRKASPYAGQRTAVDAIR---TVGLQRAEVMVKGAGSGRDAAL
14pin RGQVLSWSSAGACGFKGTRRGTPFAAQTAAENVIRALMDRGMERVEVMISGPGRGRDTAL
15por KGETLSWSSSGASGFKGAKKGTPFAAQTAAEKAAKQAMDQGMRQTEVLVNGPGAGRETAI
16syn RGDVISWASAGSSGFKGAKKGTPYAAQTAADSAARRAMEQGMRQLEVMVSGPGAGRETAI
01can RSFQTSGLQIISIKDITSVPFNGCRPPKKRRIMPTIQQLIRFERKQIVGTSKSAALESCP
02chl RGLRDAGLNITIIRDITPIPHNGCRPPKKRRIMPTIQQLVRSARTRLSKKTKSPALKSCP
03cya KALQATGLEISLIRDITPVPHNGCRPPKRRRVMPTIQQLIRSKRTKIEKKTKSPALKACP
04eug KCVQSLGLRISCIRDVTPLPHNGCRPSKRRRIMPTLEHLTRSPRKKIKRKTKSPALKGCP
05gui RALQAAGLEITLIRDITPVPHNGCRPPKKLRVMPTIQQLIRSERQTI-QKTKSPALKSCP
06mai RAIAKSGVRLSCIRDVTPMPHNGCRPPKKRRLMPTVKQLIRNARQPIRNARKSAALKGCP
07mar RAIRRSGIILSFVRDVTPMPHNGCRPPRKRRVMPTIQQLIRNKRQPIENRTKSPALKGCP
08mes RAIQAAGLGITLIRDVTPIPHNGCRPPKKRRVMPTIQQLIRSERKRVYNKTKSPALKACP
09nep RALQLAGVGVSLIRDITSVPHNGCRPPKQRRIMPTIQQLVRAQRKRIVKKTKSPALCACP
10nic RAIRRSGILLTFVRDVTPMPHNGCRPPKKRRVMPTIKQLIRNTRQPIRNVTKSPALRGCP
11odo RSIEGAGFEVTSIQDITPVPHNGCRPPKRRRVMPTIQQLVRSRRIQIKKKTKSPALVNCP
12oen RAIRRSGIRLSCIRDVTPLPHNGCMPPKKRRV----------------------------
13ory RAIAKSGVRLSCIRDVTPMPHNGCRPPKKRRLMPTVKQLIRNARQPIRNARKSAALKGCP
14pin RTIRRSGILLSFVRDVTPMPHNGCRPPKKRRVMPTIQQLIRNARQPIENRKKSPALRGCP
15por RALQAAGLEITLIKDITPVPHNGCRPPKKRRVMPTIQQLVRSERRKINKKTKSPALKSCP
16syn RALQGAGLEITLIRDVTPIPHNGCRPPKRRRVMPTIQQLIRSERSKVQKKTKSPALKQCP
01can QKKGVCTKVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEITAYIPGIGHNLQEHSVVLIRGGRVK
02chl QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGIGHNLQEHSVVLVRGGRVK
03cya QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGIGHNLQEHSVVLVRGGRVK
04eug QKRAICMRVYTTTPKKPNSALRKVTRVRLSSGLEVTAYIPGIGHNLQEHSVVLIRGGRVK
05gui QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGIGHNIQEHSVVLLRGGRVK
06mai QRRGTCARVYTINPKKPNSALRKVARVRLTSGFEITAYIPGIGHNLQEHSVVLVRGGRVK
07mar QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKIARVRLTSGFEITAYIPGIGHNLQEHSVVLVRGGRVK
08mes QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGIGHNLQEHSVVLIRGGRVK
09nep QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLSSGFEVTAYIPGIGHNLQEHSVVLIRGGRVK
10nic QRRGTCTRVYTITPKKPNSALRKVARVRLTSGFEITAYIPGIGHNLQEHSVVLVRGGRVK
11odo QRRGVCTRVYTTTPKKPNSAIRKVARVRLTSDLKVTAYIPGIGHNLQEHSVVLIRGGRVK
12oen ------------------MGGVRFKIVRPAPTPRVYAST-GITHKGRLQ--T--SGKMPA
13ory QRRGTCARVYTINPKKPNSALRKVARVRLTSGFEITAYIPGIGHNLQEHSVVLVRGGRVK
14pin QRRGVCARVYTITPKKPNSALRKVARVRLTSGFEITAYIPGIDHNLQEHSVVLVRGGRVK
15por QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGVGHNIQEHSVVLIRGGRIK
16syn QRRGVCTRVYTTTPKKPNSALRKVARVRLTSGFEVTAYIPGIGHNLQEHSVVLIRGGRVK
01can DLPGVRYHIIRGALDSTGVKNRLRARSKYGASKPKK--MAKKSVIQRNINRLKLINKYSA
02chl DLPGVRYHIVRGTLDSAGVKDRSQSRSKYGVKRPK---MAKKSMIERDRKRARLITKYAA
03cya DLPGVRYHIVRGALDAAGVKDRRQSRSKYGAKRPKA--MAKKSMIERDKKRENLMNKYLV
04eug DLPGVKYHVIRGCLDAASVKNRKNARSKYGVKKPKPK-MSKKSLIARQRKRIILVLIHSH
05gui DLPGVRYHIIRGTLDAAGVKNRKQSRSKYGAKKPKE--MAKKSMIERERKREELVSKYEK
06mai DLPGVRYRIIRGTLDAVAVKNRQQGRSKYGAKKPKK--MAKKSLIQRQKKRQKLEQKYHL
07mar DLPGVRYHIIRGTLDAVGVKDRQQGRSKYGVKKSK---MAKKSLIQREKKRQNLEKKYKI
08mes DLPGVRYHIIRGILDTAGVKDRAQSRSKYGVKRS----MAKKSMIEREKKRQKLVNKYAV
09nep DLPGVRYHIVRGTLDTAGVKERKQSRSKYGVKRVTKK-MAKKSMIERESKRAALVAKYAT
10nic DLPGVRYHIVRGTLDAVGVKDRQQGRSKYGVKKPK---MARKSLIQREKKRQKLEQKYHS
11odo DLPGVRYHIIRGALDSVGVKDRTQGRSKYGVKKPKSDKMAKKSMIEREKKRIKLNNKYTP
12oen RNPADKLQYIVQGLSTYPIRDFGTGRSQNGGTIG----MARKGLIQREKKREKLEQKYRL
13ory DLPGVRYRIIRGALDAVAVKNRQQGRSKYGVKKPKK--MAKKSLIQRERKRQKLEQKYHL
14pin DLPGVRYHIVRGTLDAAEVKDRQQGRSKYGVKKQK---MARKSLIQREKKRQALERKYHL
15por DLPGVRYHVVRGTLDAAGVKDRRKSRSKYGTKKPKS--MAKKNMIQREIKREKLEKKYYL
16syn DLPGVRYHIVRGTLDATGVKDRKQGRSKYGTKREKAKKMAKKSMIERDKRRSRLVAKYAA
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01can QREAIKNEIK---RTSKVEKKISLYSNISRLPRDSSKVRLRSRCWVTGRGRSVYKNFGLS
02chl KRKNLLVEIK---TATSLEDKFNLHRKLQQLPRNSAPVRSHNRCTITGRPRGYFRDFGLS
03cya KRQQLKTRLN---ETDSVEEKLLLNQELQKLPRNSAPSRVRIRCWLTGRPRGNYRDFGVS
04eug NRYVYRTNGK---DEKSFEKKLRIYSFLQKLPRNSLRCRLRNRCYVTGRSRGYFRTFGLS
05gui KRLELKSKLK---KTAEYEEKLEVYKKIQEIPRNAFPSRLRNRCWVTGRSRGYYRDFGLS
06mai IRRSSKKKIRSKVSPLSLSEKTKMQEKLQSLPRNSAPTRLHRRCFLTGRPRANYRDFGLS
07mar LRNSLKKKIT---ETSSLDEKWEFQKKLQSLPRNSAPTRLHRRCFLTGRPKANYRDFGLS
08mes KRKELKEQIK---TSVSFEERFKLQLELQKLPRNSSPTRLHNRCSVTGRPKGYYRDFGLS
09nep RRQALKAAIQ---KTKSFDERLVLQHQLQDLPVNSVPCRLHNRCTITGRPKGYYRDFGLS
10nic IRRSSKKEIS--KVP-SLSDKWEIYGKLQSPPRNSAPTRLHRRCFLTGRPRANYRDFGLS
11odo KRNTLLQAYR---QTEDFQSRLDIHSKIQKLPRNSAKNRIRNRCWKTGRPRGFYRDFGVS
12oen IRRSSKKEIS--TDP-SLSEKWKIHGELQSSPRNSATMTSSRRCFSTGRPRVNYRDFRLS
13ory IRRSSKKKIRSKVYPLSLSEKTKMREKLQSLPRNSAPTRLHRRCFLTGRPRANYRDFGLS
14pin IRQSLEEKSK----VSSLDDKWEIHRKLQSSPRNSAPTRLHRRCSSTGRPRANYRDFGLS
15por KRLAIKEQLK---KTTSFAEKIELRQKLQEMPRNSAPVRSRNRCWLTGRSRGYYRDFGLS
16syn KREALKEEFR---QAETLEDKLAVHQKLQDLPRNSAPNRRRNRCQVTGRPRSYYRDFGLC
01can RHMFRFMASNGLLPGVVKSSW----------------------------------MNKKI
02chl RHVLREYALQGFLPGVVKASW--------------------MAGIQQKRKTIKSFKTRRK
03cya RHVLREMAHQGLLPGVTKSSW--------------------------------MSVYRRR
04eug RHILRDMAHYGLLPGVTKASW--------------------------------------M
05gui RHVLREMVHDCLLPGVTKSSW--------------------------------MAIFRRK
06mai GHILREMVYACLLPGATRSSWMYISKQPFRKSKQPFRKSKQTFHKSKQPFRKFKQPFRKS
07mar RHLLREMAHACLLPGVTKSSW---------------------MNKSK-------RSSRRR
08mes RHVLREMAHECLLPGVTKSSW--------------------------------MTFSRRR
09nep RHELRAMAHGCLLPGVTKASW-------------------------------MIKFSRRR
10nic GHILREMVHACLLPGATRSSW---------------------MDKSKRPFLKFKRSFRRR
11odo RHVLREMAHSCLLPGVTKSSW--------------------------------MLAQKQK
12oen GHILREMVQACLLPGATRSSW---------------------MDKSKRLFLKSKRSFRRR
13ory GHILREMVYACLLPGATRSSWMYTSKQPFHKSKQTFHKSKQTFRKSKQTFRKFKQPFRKP
14pin GHILREMAHACLLPGIKKSSW---MKQTMDKPKQSFRRHFKPIRRRFKPIRRYLKPIRRH
15por RHVFREMSHECLLPGVTKSSW--------------------------------MAVYRKK
16syn RNVLREWAHQGLLPGVTKSSW--------------------------------MNYYRKR
01can KIPKD-----------------SKAINYKTTDLIREFISDRGKIIPQRITKS--TRKKHK
02chl VVPVLIPKKGQAVISNTGEPASRYIIDYKNTQLLVKFISPQGKILSRRATGL--TAKQQR
03cya LSPLK---------P-------NQVIDYQDVELLRTFITDQGKILPRRVTGL--TAKQQR
04eug KYP--------------------ALIDYKNVNILRRFINFQGKIIPKRLNKPKLTYKQHR
05gui NSPIK---------K-------DDFIDYKDVELLSKFLTEQGKILPRRITGL--TMKQQS
06mai KQPFRKSKQPFRRRSRI---GPGDRIDYRNMSLINRFISEQGKILSRRINRL--TLKQQR
07mar MPPIR---------S-------GEIIDYKNISLLRRFVSEQGKILSRRMNRL--TSKQQR
08mes TSPIK---------P-------TDSIDYKNIDLLSQFITEQGKILPRRVNNI--SAKQQR
09nep LAKLAN--------AQ-----IDDRIDYKNVDLLRQFLTEEGKILPRRVTGL--TAKQQR
10nic LPPIQ---------S-------GDRIDYRNMSLISRFISEQGKILSRRVNRL--TLKQQR
11odo LSPIS---------V-------NQKIDYKDIDLLKLFITEQGKILPRRATGV--TVQQQR
12oen LPPIQ---------S-------GDRIDYRNISLISRFISQQGKILSRRVNRL--TLKQQR
13ory KQPFR-------RRPRI---GPGDRIDYRNMSLINRFISEQGKILSRRINRL--TLKQQR
14pin LSPIR---------S-------GDRIDYKNMSLISRFISEQGKILSGRVNRL--TSKQQR
15por ISPIK---------P-------TEAVDYKDIDLLRKFITEQGKILPKRSTGL--TSKQQK
16syn LSPLP---------P-------NQPIDYKDTELLRKFITERGKILPRRITGL--TAKQQR
01can LIEKAIKQARLIGLMPFKQKNW--------------------------------------
02chl IMANAIKRARMGGLVPFVNYELGSKK----------------------------------
03cya AVTKAIKQARVLALLPFVNRES--------------------------------------
04eug LLRKSVKQARYLGLLPFKTKDFF-------------------------------------
05gui RLTKAVKRARILSLLPFINRDMIL------------------------------------
06mai LITLAIKQARILSFLPFRNYENEKQFQAQAISIITGPRHRKNRHIPQLTQKFNSNRNLRN
07mar LLTIAIKRARVLALLPFLNNEN--------------------------------------
08mes AITKAIKQARFLTLLPFLNQEI--------------------------------------
09nep GMTRAIKQARIMALLEFIHR----------------------------------------
10nic LITLAIKQARILSLLPFLNNEKQFERTESTARTTGFKARNK-------------------
11odo QIAKAIKRARVLSLLPFVASNSI-------------------------------------
12oen LITIAINQARILSLLPFRPKAQRFKRSQSTARTVGLRTRNK-------------------
13ory LITLAIKQARILSFLPFRNYENEKQFQAQSISIITGPRPRKNRHIPPLTQKFNSNRNLRN
14pin LMTNAIKRARILSLLPFLYNEN--------------------------------------
15por KLTKAIKQARILSLLPFLNKD---------------------------------------
16syn DLTTAVKRSRLVALLPFVNKEI--------------------------------------
01can ----------------MSRSIKKGPYVHFKLLKNTNNLNLSNSKRVIKTWSRSSVILPSM
02chl ----------------MARSLKKAPFVANHLLEKVERLNTQGDKKVIKTWSRSSTIVPLM
03cya ----------------MARSLKKGPFIAHHLLKKVELLNTSGKTEVIKTWSRASTILPMM
04eug ----------------MSRSLKKGPFVFYSLIKKVDQMNSNRFKSVILTWSRSCTIIPIM
05gui ----------------MSRSLSKGPYIAAHLLKKLNNVDIQKPDVVIKTWSRSSTILPNM
06mai SNQNLRNNNRNLSSDCMTR-KKTNPFVARHLLAKIEKVNMKEEKEIIVTWSRASSILPAM
07mar ----------------MTRSIKKGPFVADHLLKKIENLNLKKEKKIIITWSRASTIVPTM
08mes ----------------MARSLKKGPFVADHLLKKIEFLNVKKEKKVITTWSRGSTILPIM
09nep ----------------MPRSLKKGPFVANHLLRKIEKMNGKGEKHVITTWSRASTIIPIM
10nic ----------------VTRSLKKNPFVANHLLKKIDKLNTKAEKEIIVTWSRASTIIPTM
11odo ----------------MPRSLKKGPFVAYHLLKKIDKMNASGKKDVITTWSRTSTILPTM
12oen ----------------MKRSLKNNPFVANPLLRKMEKLNRREDKILIRTWSRASTIILTM
13ory SNQTLRNTNRNLSSDCVTR-KKTNPFVAHHLLAKIEKVNMKEEKETIVTWSRASSILPAM
14pin ----------------MARSLKKNPFVANHSLRKIKNLNIKEEKKIIVTWSRASVIVPAM
15por ----------------MSRSIHKGPFIDVSLLTRIEALNTSGKKEVIKTWSRASTIIPDM
16syn ----------------MGRSLKKGPFVAASLLRKIDKLNDKGDKQVVKTWSRASTILPQM
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01can VGHTIAVHNGKIHVPIFISDQMVGHKLGEFAFTRSFRS--HAKIDKKIRK-------MET
02chl IGHTIAVHNGREHIPVFITDQMVGHKLGEFAPTRTFRG--HVKKDKKSKR-----MLQKV
03cya VGHTIAVHNGRQHLPVFITDQMVGHKLGEFAPTRTFKG--HTKSDKKARR--MA----IV
04eug IGNTIGVYNGKEHIPVLVSDQMIGHKLGEFVQTRNYRG--HKKHDKKTKTKR------MI
05gui VGATIAVYNGKQHVPVYISDQMVGHKLGEFSPTRTFRS--HIKSDKKAKR---M----TI
06mai VGHTIAIHNGKEHIPIYITNPMVGRKLGEFVPTRHFTSYESTRKDTKSRR--MTRRYWNI
07mar IGHTIAVHNGQEHLPIYITDRMVGHKLGEFAPTRTFRG--HAKNDKKSRR--MKQKSWNI
08mes IGHTIAVHNGREHLPIFITDQMVGHKLGEFSPTRTFRG--HTKSDKKSRRP-MK----SV
09nep IGHTIAIHNGKSHLPIFINDRMIGHKLGEFVLTRNYRG--HGKTDKKARR--------MA
10nic IGHTIAIHNGKEHLPIYITDSMVGHKLGEFAPTLNFR--GHAKSDNRSRR--MTRRYWNI
11odo VGHTIAVYNGRQHVPIFISDQLVGHKLGEFVSTRTFKS--HIKTDKKTKR--MA----DI
12oen IGHTIAIHNGKEHSPIYITDYMVGHKLGEFAPTINFH--EHAKNDNKSRR--MTRRYWNI
13ory VGHTIAIHNGKEHIPIYITNPMVGRKLGEFVPTRHFTSYESARKDTKSRR--MTRRYWNI
14pin IGHTIAVHNGREHLPIYVTDRMVDHKLGEFAPTLLFQG--HARNDKKSRR--MSRRYWNI
15por IGHTIAVYNGKQHFPVFVSDQMVGHKLGEFVPTRTFRT--HVKGDRKARR--MA----IV
16syn VGHTIAVHNGRQHVPVFVSEQMVGHKLGEFAPTRTFRS--HSKSDKKARK--MP----VV
01can SLSELLDASAHIGHSTSKWNPKFFPFIHMTKKGIHIIDLIKTIQQISVACMFLKKEVRNG
02chl KLEDMIQSGMHFGHSTREWNPRMAPYIYGERNGRHILDLVQTYYLLNKVLAFLEEQAAQG
03cya TLDEMLEAGVHFGHQSRRWNPKMSQYIFTERNGIHIIDLVQTAQLLAEAYDFLRISAEEG
04eug TVEKMLNSSVHLGHKVKQWNPRMRIYIYGERKGLHIIDLLQTIVCLKKACNFLIRSVRKG
05gui TLAELLESGVHFGHQARRWNPKMFPYIYAERNGIHIIDLVQTAQLLTEACEFVKKSAEEG
06mai NLKEMIEAGVHFGHGIKKWNPKMAPYISAKRKGTHITNLARTARFLSEACDLVFDAASQG
07mar HLEEMMEAGVHFGHQARKWNPKMAPYIFTERKGIHIINLTQTARFLSEACDLVANASSKG
08mes GLEEMMEAGVHFGHQTRGWNPKMSSYIYGNRNGIHLIDLVQTARLLSEACDFLFNAAKEG
09nep TLEQMLDVGVHFGHQARKWNPKMAPYIFGERKGIHILDILQTAILLDKARVYARRQAASN
10nic NLEEMMEAGVHFGHGTRKWNPKMAPYISAKRKGIHITNLTRTARFLSEACDLVFDAASRG
11odo TLAQLLEAGVHFGHKAYRWNPKMFPYIYTERNNIHILDLVQSAQLLKEANSYLQSAAEKG
12oen NLEEMMEAGVYFGHGIKKWNPRMAPYIYANRKGIHITNLTKTARFLAKACDLVFDAASRG
13ory NLKEMIEAGVHFGHGIKKWNPKMAPYISAKRKGTHITNLARTTRFLSEACDLVFDAASQG
14pin DLEEMMEARVHLGHKTRKWNPKMAPYIFTERKDTHIINLAKTARSLSEACDLLFDIAGRG
15por TLAELLEAGVHFGHQARRWNPKMFPYIYTERNGIHIIDLVQTSQLLTEACEFVKQASSDG
16syn SLADLLESGVHFGHQTRRWNPRMDQYIYTARNGVHIIDLVQTAQLMEDAYEYVRSSTING
01can KRVLFVGTKNQASKVVEREAKKCQ------EFYINQRWPGGLLTNWPTIKLSLKKLQLLE
02chl KTFLFVGTKQQAAPLIAKTALACE------SFYVNQRWLGGMLTNWRTIQKSLRKLQEYR
03cya KKVLFIGTKRQAANIIAQEATRCG------AFYINQRWLGGTLTNWTTIQSRVEYLKELE
04eug KRALFVCTKRFFSILTQKIALKCN------SFFVTKRWLGGILTNWITIKNCINKLKQLS
05gui KKFLFVGTKRQAASIIAQEAERCG------AFYINQRWLGGILTNWFTIRTRVERLKDLE
06mai KSFLIVGTKKRAADLVASAAIRSR------CHYVNKKWFSGMLTNWSITKTRLSQFRDLR
07mar KQFLIVGTKYQAADLIESSALKAR------CHYVNQKWLGGMLTNWSTIETRLQKFKDLE
08mes KEFLFVGTKSQASDIIASEALRAE------SHYVNQRWLGGMLTNWSTIKTRIRKLKDLE
09nep GSFLFVGTKNQAASIVRFAAERCQKNDRSQAHYVNHRWLGGMLTNWPTMQLCIKRLLELE
10nic KQFLIVGTKNKAADSVEWAAIRAR------CHYVNKKWLGGMLTNWSTTETRLHKFRDLR
11odo QTFLFIGTKPQASALIAQEAKRCN------SYYVNHRWLGGMLTNWVTLKSRIARLKTLE
12oen GQFLIVGTKKQAAALVARAAIKAR------GHYVNKKWLGGMLTNWSTTETRLHQFRDLR
13ory KSFLIVGTKKRAADLVASAAIRAR------CHYVNKKWFSGMLTNWSITKTRLSQFRDLR
14pin KQFLIVGTKYQATDLVASAATEAR------CHYVNRKWLGGMLTNWSTTETRLQKFKDLK
15por RKVLFLGTKRQAAGIIAQEAQRCD------SYYVNQRWLGGMLTNWVTIKSRVTRLRQLE
16syn KKFLFVGTKRQAAGIISQEAQRCG------AHYVNQRWLGGMLTNWETIRKRVDRLKELE
01can EKEKLDHLGSTSKKEEASMKREIQKLNKYLNGIKGMKKPPDIIILVDPSREKTTISECQK
02chl RAEERGDWNLLKKQEVARKRREKDRLEKYLSGVENMSRLPGVVILIGQTEEIHAVKECRQ
03cya MREESGALDLLPKKEAAILRRQLEKLRKSLGGIQTMRHIPDIVVIVDQKRENNAVQECKK
04eug KQKEK-HHNLLTKKERLVLKKKKLKLKKYFSGMRDMTERPEIVIIIGQNKEINAVRECKK
05gui LKEETGYLDKLPKKEAAGLRRELEKLKRNLNGIKNMKRLPDLVVIVDQKRETTAVQECRT
06mai AEEKMGKFHHLPKRDAAILKRKLSTLQRYLGGIKYMTRLPDIVIVLDQQKEYIALQECAI
07mar NKKKTGTINRLPKKEAANLKRQLDHLQKYLGGIKYMTSLPDIVIIIDQQKEFTAIQECIT
08mes QKEKNGILDTLPKKEAAVLKRQLYKLRKYLSGLQDMKYLPDVVIIVDQKREINAVKECIK
09nep SNHERGGFQQFPKKEAAVARKQLARLEKHLGGVKNMTGLPTTVVIVGQPQEMNAVRECEK
10nic MEQKTGRLNRLPKRDAAMLKRQLSRLQTYLGGIKYMTGVPDIVIIVDQHEEYTALRECIT
11odo QEEADQVFNLLPKKEASLRRKELEKLRKNLNGIKDMEKLPDVAIVIDQKREMTAVIECRK
12oen TEQKTGRLNRLPKRDAAILKRQLSHLQTYLGGIKYMTGLPDILIILDQHEEYTALRECIT
13ory AEEKMEKFHHLPKRDVAILKRKLSTLQRYLGGIKYMTRLPDIVIVLDQQKEYIALRECAI
14pin KEQDTGRFNQLPKKEAAMLKRQLDQLQKYLGGIRYMTSLPDIAIITNQREESIALGECRT
15por EQDSSGLIDQLPKKEAAVLRRELDKLRKHLNGIKNMTRLPDIVVVVDQKRETTAIQECLK
16syn ALEASGGIDRRGKKEGSMLRRELGKLQKYLGGIKNMRKLPDVVVIVDQRREHNAIHECQK
01can LNIPTIGILDTNCNPKSVNVPIPANDDSIKAIDLIVSKLSTSIFKAKLENNQFIENSTEN
02chl LGIPTVTLLDSNCDPNLADWFLPANDDSVSALRLILAWFQQAIQTGQLRSLEREAAKKQK
03cya LNIPIIALLDTNSDPDVVDIPIPGNDDAIRSIKLIIGKLADAILEGSHTKTSSAE-----
04eug LGIASITILDTNCDPTLTKYPIPSNDDSILSVSLILSVLCNSINRGVNNKVRQKFDKYKK
05gui LGIPIISILDTNCNPDLTDIAIPGNDDAIRSIKLIITKLTDSICEGSLGYDE-----NNS
06mai LGIPTISLVDTNCDPDLANISIPANDDTMTSIRLILNKLVFAISEGRSLYIRNR------
07mar LGIPTICLVDTDCDPDMTDIPIPANDDARASIRWILNKLTLAICEGRYNSIKN-------
08mes LGIPTISLVDTNCDPTLADLPIPANDDAIRSINLLVSKLADAIYEGQ--RVK--------
09nep LGIPMITMLDSDCNPLLTDIGIPSNDDSIASIELVMREITKGIEEGQWIQKEGREEATIE
10nic LGIPTICLTDTNCDPDLADISIPANDDAISSIRLILNKLVFAICEGRSSYIRNP------
11odo LGIPIISILDTNCDPDLVDIPIPGNDDAVGSIKLVLQSLTDSINTGKLTTK---------
12oen LGIPTICLIDTDCDPDLADLPIPANDDAMASIRLILNKLVFAICEGRSSSIRNP------
13ory LGIPTISLADTNCDPDLANISIPANDDTMTSIRLILNKLVFAICEGRSLYIRNH------
14pin LGIPTICLVDTDCDPDLVDIPIPANDDGIASIQLILNRLTSAICEGRALRSL--------
15por LGIPTICILDTNCSPEIINIPIPANDDAIRSIKLIIGKIADAIYEGKYGQMEPTELISSA
16syn LGIPIIAMLDTNCDPDVVDVPIPANDDAIRSIKLIVGKLADAIYEGRHGQPDVSDDYEEF
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01can LNEHVK-------------------------MGQKINPLSFRLGINKLHHSSWFARPQSY
02chl IKKTGVKISGNRRTSSITKKRNPASSKI---MGQKVHPIGFRLGITQKHRSYWCTTPQKS
03cya -------------------------------MGQKIHPIGFRLGITQKHRSCWFANPKQY
04eug FKKLS--------------------------MGQKVHPLGFRLGITKSHSSFWYVERRHY
05gui DHE----------------------------MGQKVNPLGFRLRITSQHRSSWFATKESY
06mai -------------------------------MGQKINPLGFRLGTTQNHHSFWFAQPKNY
07mar -------------------------------MGQKINPLGFRLGITQNHRSYWFAN-KKY
08mes -------------------------------MGQKIHPLGFRLGVTQEHRAHWFAKPSEY
09nep IEWFVVEPTPVEKPLVIIEPPPVEKPVLSK-MGQKIHPLGFRLGITQQHRSTWFAPRKLY
10nic -------------------------------MGQKINPLGFRLGTTQGHHSLWFSQPKNY
11odo -------------------------------VGQKTHPLGFRLGITQEHRSAWYANFNQY
12oen -------------------------------MAQKINPLGFRLGTTQ-VIIRLVAQPKDY
13ory -------------------------------MGQKINPLGFRLGTTQNHHSFWFAQPKNY
14pin -------------------------------MAQKINPLGFRLGVTQNERSHWFAQQRNY
15por EDK----------------------------MGQKIHPLGFRIGITQKHRSSWFASSKDY
16syn DEGLDGDNLEVEAAEEVEEAAEAEVAATPEAMGQKIHPVGFRLGITKDHKSCWYADPKRY
01can TAILQEDKKIRDYIFTNLLRA-------------------------------SISRIQIN
02chl ALWIQDASFLRNFIKKKYIGA-------------------------------GITHIEIQ
03cya PTLLQEDHLIRQYIEKNLSNA-------------------------------GIAQIYIQ
04eug ASFVKEDIVIRNFMNKELLET-------------------------------LISLIKIE
05gui PQLLEQDFKIRSYINRELEAA-------------------------------GISKIEIS
06mai SEGLQEDKKIRNCIKNYIQKNRKKGSNRKMESDS---------------SSEVITHIEIQ
07mar SKVFEEDKKIRDCIELYVQKH------IKNSS-----------------NYGGIARVEIK
08mes KFLVEEDNYIRKYLNAKLANA-------------------------------GVARIDIQ
09nep VSWIHEERQLRDYLKTRLADA-------------------------------GVANVQLT
10nic SEGLQEDQKIRDCIKNYVQKN------MRTSS-----------------GVEGIARIEIQ
11odo ANLLKEDNQIRTYLNKLAKTA-------------------------------SISNIQIN
12oen SDGLQEDQKIRDCIQNYIQKN------MQISSDS---------------GVEGIARIEIR
13ory SEGLQEDKKIRNCIKNYIQKNRKKGSNRKIEADSSFEVITHNKKMDSGSSSEVITHIEIQ
14pin SKDLREDQKIRTCIENYVRTH------IKSSS-----------------NYGGIARVEIR
15por SVLLQEDHKIRSFIHGKLSNA-------------------------------SIAKIEIN
16syn PELLQEDHKIRQYIEKTLNNA-------------------------------GISDIRIE
01can RQ-------FNQVELQLHTSRPGVIIGRSG-TGIDSLKRNVKNLLSKQSQ----------
02chl RQDVDSP-SLG---IQIYAARLRQIAGNDS-KGLERLQEELVKQLQIFYRKRNLVEPGTI
03cya RK-------ADRIELELRTARPGVVVGRGG-RGIEVLRKGLKDLLGEQKQ----------
04eug RIYEFSE-QRNNTIVYIHVARPERVIGRDG-QGLSRIRDILIDRMNYLLG-KT---PRII
05gui RN-------ANQLEVSVYTSRPGIIVGRSG-LGIEKIKTDILRLLKQDIS----------
06mai KE-------IDTIHVIIHIGFPNLLKKKG---AIEELEKDLQKEVNSVNQ-------R--
07mar RK-------TDLIQVEIYTGFPALLVESRG-QGIEQLKLNVQNILSSEDR-------R--
08mes RK-------ADQVEIEIYTARPGLVVGRTG-KGIENLIRDLQDKLRNKRK----------
09nep RQ-------SDRIEVEIHTACPGAIVGRTG-QGLEILREDIQKRLPKVRR----------
10nic KR-------IDLIQVIIFMGFPKLLIESRP-RGIEELQTTLQKEFHCVNR-------K--
11odo RN-----GLSDQIQLNIETGRPGVLVGENG-TGIKTLLSNIKKILPPNRQ----------
12oen KR-------IDLIQVKIYMGFPKLLIEDGT-RRIEELQRIVQKEINSVNR-------K--
13ory KE-------IDTIHVIIHIGFPNLLKKKG---AIEELEKDLQKEVNSVNQ-------R--
14pin RK-------IDLIKVKIYIGFPNLLLIEGRGQGIEKLRNDVLNMLDSVDR-------K--
15por RK-------ADQVEVLIATARPGIVLGKSG-AGIESLRNSLTLILDPNKQ----------
16syn RK-------AEQIELGIHTARPGVVVGRGG-SGIEQLREGLQKLLGSARQ----------
01can -LKINIIDVTNPDIDAVLLACFISQQLESRTTFKRAVRQAIQRAQKS-DIPGIKIQVSGR
02chl HLRLSVKPLRAPEAYAEVLAEKLVEELEQRKPFRRAMRQTVQRALRA-GVKGIKVQISGR
03cya -IRINVIEVKQIDAEAALIGEFITQQLERRVAFRRIVRKAITRAQRR-GIEGIKIQISGR
04eug TCK--VVGVTSPNLDARLLADSVRRELEKRTPFIRAMKTVMLQAMKA-GAEGIKVQVSGR
05gui -IRINVIELTNPDADANLIGEFIAQQLEKRVAFRRATRQAIQKAQRA-NVQGIKVQVSGR
06mai -LNIAIEKVKEPYRQPNILAEYIAFQLKNRVSFRKAMKKAIELTKKA-DIKGIKIQIAGR
07mar -LRMTLIEIAKPYGEPKILAKKIALKLESRVAFRRTMKKAIELAKKG-NIKGIKIQIAGR
08mes -FRITITYLQEPDLESTLIGEFIAQRLQERKPFRRAIRQAVQRAKRA-GVQGIKIQVAGR
09nep -VIVHVVEIANPDAQAVLIGGIIAKQLEERIPFRRAVRQAVQRAMRAPGVEGIKIEVSGR
10nic -LNIAVTRIAKPYGNPNILAEFIAGQLKNRVSFRKAMKKAIELTEQA-DTKGIQIQIAGR
11odo -LTINIIEVEKVNLNASLIGDLVVEQLEDRVAFRKAIRKAMQSALDE-NVNGIKIQVSGR
12oen -INITITKITKPYGDPNILAEFIAGQLNNRVSFRKAIQKAIELAEQA-DTKGIRVQIGGR
13ory -LNIGIEKVKEPYRQPNILAEYIAFQLKNRVSFRKAMKKAIELTKKT-DIKGVKVKIAGR
14pin -LHIAIEKVAKPYRKPNILAEYIALQLEKRVPFRKTMKKAIELAERE-EVEGIQIQIAGR
15por -IRVNVVEISDPDSEATLVAEFITQQLEKRVAFRRAVRQAVQRAQRA-NTQGVKIQVSGR
16syn -IRVNVIEVPNADADAALMAEYIGQQLERRVSFRRVVRQALQRAERA-EVKGIKIQVSGR
01can LNGAEIARTEWIREGRVPLQTLKADLDYATSSAYTSFGVVGVKVWIFKG-----------
02chl LNGADIARSEDVREGPVPLQTLRADIDYSSKPAKTIFGLLGIKIWVFRGERLTRISNVR-
03cya LNGAEIARSEWSREGRVPLQTLRAEIDYSYKRAQTIYGVLGVKVWIFKGEVIPGNPTEIS
04eug LNGIEIARTEWFREGRVPLHTLRADIDYFNDIAHTIYGVLGIKVWVYKV-----------
05gui LNGAEIARSEWVREGRVPLQTLRANIDYATKEAHTTYGILGIKVWVFNGEQTP-TYAVI-
06mai LAGKEIARAECIKKGRLPLQTIRAKIDYCCYPIRTIYGVLGVKIWIFVEEE---------
07mar LNGAEIARVEWAREGRVPLQTIRARINYCYYAAQTIYGVLGIKVWIFQDEE---------
08mes LNGAEIARSEWVREGRVPLQTLRADIDYSHCQAKTIYGIIGIKVWIFKGEKISIN-----
09nep LNGAEIARSEWVREGRVPLHTLRADVDYCDCTAQTIYGVLGIKVWIFRGEIRPVRQVLAP
10nic IDGKEIARVEWIREGRVPLQTIRAKIDYCSYTVRTIYGVLGIKIWIFLDEE---------
11odo LNGAEIARSEWIREGRVPLQTLRADIDYATKEAHTIYGVLGVKVWLFKSEILAK------
12oen INGGEIARVLWMKEGRVPLQTIRAKIDYCVYTVRTIHGLLGIKIWIFRED----------
13ory LAGKEIARAECIKKGRLPLQTIRAKIDYCCYPIRTIYGVLGVKIWIFVDEE---------
14pin LDGKEIARVEWDRGGRVPLQTIRARIDYCYYPVKTIYGVLGIKIWILEE-----------
15por LNGAEIARSEWVREGRVPLQTLRADIDYCHRQAHTTYGVLGVKVWLFKGELLP-DSKVVE
16syn LNGAEIARTEWVREGRVPLHTLRADIDYAYRTALTTYGILGIKVWIFKGEVIPGQEAAIV
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01can ----------------------MSRYTGPKIRIIRRLGELPALTTKKVK----NNYPPGR
02chl ----------------------MARYRGPKLRIVRRLGELPGLTQKNCT----RDFPPGQ
03cya E---------------------MSRYKGPSLRIIRRLGELPGLTRKVVKK---RKYPPGQ
04eug ----------------------MSRYRGPRLRIVRRIGKLPSLTNKTSK----KRKSPGQ
05gui ----------------------MSRYRGAVIKIIRRLGELPGLTRKTTT----RTSRPGQ
06mai ----------------------MSRYRGPRLKKIRRLGALPGLTRKTPKS---GSNQKKK
07mar ----------------------MSRYRGPRVKIIRRLGALPGLTNKTLKL---KSGYINQ
08mes ----------------------MSRYRGPRLKIVRKLGDLPGLTSKINKNLQLAEQNKGK
09nep GT--------------------MSRYRGPRLKIVRRLGELPGLTRKMAK----RKSPPGQ
10nic ----------------------MSRYRGPRFKKIRRLGALPGLTNKKPRN---GSDLRNQ
11odo ----------------------MSRYRGPKLRITRRLGALPGLTQKQSK----KKGRPGQ
12oen ----------------------MSRYRGPRFKKIRRLGALPGLTSKRPRA---GSDPSRQ
13ory ----------------------MSRYRGPRFKKIRRLGALPGLTRKTPKS---GSNLKKK
14pin ----------------------MSRYRGPRLKIIRRLKTLPGLTSKRPKN---RKDSMNR
15por LAPSQDQINPDVS---------MSRYRGPRVRISRRLGDLPGLSRKAIK----RPYPPGE
16syn APPSQPRRKSRRQQFDDRSQDGMSRYRGPRLRIVRRLGELPGLSRKSPR----RAYPPGQ
01can EWSTN-------EELSEYAIRLQEKQKIRFNYGINEKQLRRYVKKAKKSRGSTGSYLLNL
02chl HGPKKKGGGNQKTKESQYAVRLKEKQKLRFNYGISERQLMSYVREARKRKGSTGEILLQI
03cya HGQKSR-------KRSEYAIRLEEKQKLRYNYGLTERQLVQCVRRAKQMKGSTGQILLQL
04eug PATSFK----RKKKISKYNIRLKEKQKLRFNYGITERQLLNYVKKSRKKKGSSGRFLLTF
05gui HGTQAR-------KPSEYAIRLEEKQKLRFNYGLTEKQLLQYVRTAKRIKGSTGEALLQL
06mai FHSGKK---------EQYRIRLQEKQKLRFHYGLTERQLLRYVHIAGKAKRSTGQVLLQL
07mar STSNKKV--------SQYRIRLEEKQKLRFHYGLTERQLLKYVRIARKAKGSTGQVLLQL
08mes KSTKTKL--------SQYGIRLQEKQKLKYNYGVTEKQLLLYIRKARTIKGSTGQMLLQY
09nep HGAASK-------KPSQYRIRLEEKQKLRYNYGVTEKQLLRYMQRARRAKGSSGENLLQL
10nic SRSGKK---------SQYRIRLEEKQKLRFHYGLTERQLLKYVRIARKAKGSTGQVLLQL
11odo HGKSNE--ADNSKKTTEYGIRLEEKQKLKFNYGLTESQLYRYIKEARRRKGVTGLILLQL
12oen GLSGNK---------SQYRIRLEEKQKLRFHYGLTERQLLKYVRIAGKAKGPTGQVLLQL
13ory FHSGKK---------EQYRIRLQEKQKLRFHYGLTERQLLRYVHIAGKAKSSTGQVLLQL
14pin S-SSRKI--------SQYRIRLEEKQKLRFHYGLTERQLLKYVRIARRAKGSRVRS-IAI
15por HGQKPR-------KPSEYAVRLEEKQKLRFNYGLSEKQLFKYVKAAKKLQGSTGQILLQL
16syn HGQARR-------KRSEYAIRLEEKQKLRLNYGITEKQLVRYVKKARRATGSTGQALLEL
01can LEMRLDNIVLRAGLAPTIAASRQLVSHKHIEVNNKIVNIPSFQCSIGDTIHVKKSNKSRQ
02chl LEMRLDTIIFRLGFAPTIAAARQLINHGHIVVNGRRVDIPSSLCKVNDSISVALN--SQN
03cya LEMRLDNIVFRLGMAPTIPASRQLVNHGHICVNNKVVSIPSYQCKPGDIITVKERNASKK
04eug LEMRLDNIVHRIGFAPTIMAAKQLINHGHICVDDKVINIPSFICQPKSIIKPKKSTVSEN
05gui LEMRLDNVIFRLGMAPTIPAARQLVNHGHIKVNNTRVSIPSYQCKAGDMISIRQHPKSQS
06mai LEMRLDNILFRLGMASTIPGARQLVNHRHILVNGRIVDIPSFRCKPRDIITTKDNQRSKR
07mar LEMRLDNIIFRLGMAPTIPGARQLVNHRHILINNNTVDIPSYNCKPKDVITIKDRSKSQS
08mes LEMRLDNTVFRLGLAPTIAGARQLVNHGHIMVNNRIVTIPSYKCKPKDILSIRNNNKSRN
09nep LEMRLDTTIFRLGMAPTMLSARQLITHGHILVSEQRVNIPSYQCSPKEKISIRSNSRSRK
10nic LEMRLDNILFRLGMASTIPAARQLVNHRHILVNGRIVDIPSYRCKPRDIITAKDEQKSRA
11odo LEMRLDTICFTLGFAPTIASARQLVNHGHITVNDNVVSIPSFQCQINDVIGIKPKATSKN
12oen LEMRLDNILFRLGMASTIPQARQLVNHRHILVNGRIVDIPSYRCKPRDIITAKDDQKSKA
13ory LEMRLDNILFRLGMASTIPEARQLVNHRHILVNGRIVDIPSFRCKPRDIITTKDNQRSKR
14pin TEMRLDKS-FSIGYGSTS-GARQLVNHGHIRVNDHMVDIPSYPCKPQDVITIRDQQRLRA
15por LEMRLDNTIFRLGMAPTIPAARQLVNHGHICINGKVVSICSYQCKPGELITVKPQESSKQ
16syn LEMRLDNTVFRLGMAGTIPGARQLVCHGHITVNGQVVDIPSYQCRPGDIVSVRDRDRSRK
01can LIDLNSRRDTTKFFPKYLEVNKDNMGARVVKTMDKQDVNLTINELLVVEFYSRKG--MSQ
02chl FVKNLLQSFTKTLDAPYLEVNQEKLSAVVRDNIPREAVSLQINELLVVEFYSRKV--MSR
03cya IVETNLLFPGLANLPSHLEFDKSKLQGKVNDIIQREWVALEVNELLIVEFYSR----MSR
04eug VIQKNIESKELLLIPPHLSLNKKNLEAKIIGLINRKAISLIVNELLVIEFYSRKV--MSR
05gui IVKNYLQFPGLANMPNHLQIDKDNLTGKINGIIERDWVAL--NELLIVEYYSRKG--MSR
06mai LVQNYIASSDPGKLPKHLTVDTLQYKGLVKKILDRKWVGLKINELLVVEYYSRQT--MSR
07mar IIIKNLNSFQKQKIPNHLTFDLMQIKGLVNQIIDREWIYLKINELLVVEYYSRQV--MSR
08mes LVLNNLASPSVSKIPNHLLLKKDTLTATVNGIVERKSIPLEINELLVVEYYSRQT--MSR
09nep LIEGYMSTMGSIVTPPHLELKKEKLEGNIQEIIDRQWVGLPINELLVVEYYSPKV--MSR
10nic LIQISLDSSPHEELPNHLTLHPFQYKGLVNQIIDSKWVGLKINELLVVEYYSRQT--MSR
11odo LVEGNLQTIKQVDLPTHLKFDKSKQEATVINYCDRNELLLNLDELLVIEYYSRR---MSR
12oen MIQNSLESPPHEEVPKHLTFHPFQYKGLVNQIIDSEWVGLKINELLVVEYYSRQTKTMSR
13ory LVQNSIASSDPGKLPKHLTIDTLQYKGLVKKILDRKWVGLKINELLVVEYYSRQT--MSR
14pin IIKKNIDLFQRDKLPNHLTFHSLQYKGFINQIIDSKWINLKINELLVVEYYSRQA--MSR
15por LVESYLAFPGLANIPSHLELNKSNLSGKINGVIDREWVALQLNELLVVEYYSRK---MSR
16syn LVETNMEFPGLANVPSHLEFDKNTFTGKVNSVIDREWVALQINELLVIEYYSRKA--MSR
01can KDPYKTYRLVSDPFYESPLVTLLIMHVLRNGKKSISQRIVYSAIENIAMKVKEDPLEIIE
02chl RRTQKKRIVMPDPVYDSRLVELLVRQLMREGKKSLAYRICYESMNRVADATQQDPLVIVE
03cya RSTAKKRLILPDPIYNSRLVTLLINHMLKDGKKSIARSFIYEALKIIEEKKGSDPLEVLE
04eug RRRAKKRIISQDPIYNSTLASKVINKILLNGKKTLAQYIFYETMKNIQEIYKKDPLDILR
05gui RSTTKKKLALPDPIYNSRLVNMLTVRILKEGKKHLAQRIIYNAFDIIKQRTGEDAILVFE
06mai RGTAEKRTAKSDPIFRNRLVNMVVNRIMKDGKKSLAYQILYRAVKKIQQKTETNPLLVLR
07mar KSIAEKQVAKPDPIYRNRLVNMLVNRILKNGKKSLAYRILYKAMKNIKQKTKKNPLFVLR
08mes RSTPKKRIIDSDPIYRSRLVTMLISHILKEGKKSLAQKIFYQAMKNIEEKTEKDPLKVLQ
09nep RNTAVKRSISSDPVYNSQLIHMMISHILKEGKKALAYRLMYDAMKRIEKTTQQDPILVVE
10nic RGTAEKKTAKSDPIYRNRLVNMLVNRILKHGKKSLAYQIIYRAVKKIQQKTETNPLSVLR
11odo RNISKKRFPEADSTYNSYLVSLLITRILKSGKKNLAQNIVNAAFEIIKVKTNEDPLVVFE
12oen RGTAEEKTAKSDPIYRNRLVNMLINRILKHGKKSLAYQILYRAMKKIQQKTETNPLSVLR
13ory RGTAEKRTAKSDPIFRNRLVNMVVNRIMKDGKKSLAYQILYRAVKKIQQKTETNPLLVLR
14pin RSTAEKKTAKSDPIYHNRLVNMVVNRILKNGKKSLAYRILYRAIKKIQQKTDKNPLSVLR
15por RNTAKKRFASPDPLYKSRLVSMLTVRILKSGKKTLAQRIIYQALDIVKERTETDPLNVLE
16syn RGNVKKRPVPPDPVYNSTLLSMTIRRVMRSGKKSLASSIVYNALASVGEKTGEDPLEVFE
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01can RAIKNVIPAVEIRSRR-IGGSTYQVPTEVRVHRGISLSIRWVIKFAKIRPGKSMSLKLAN
02chl QAIRNATPLVEVKARR-IGGSTYQVPLEVASERGTALAIRWILSVCRKKTGRPMAAKLTA
03cya QAVRNSTPLIEVKARR-IGGSTYQVPMEVRVDRGITLALRVVNSFSLQRLGKTIAVKLAN
04eug KAIKNASPQMETRKRR-IGGTIYQVPVEVKEDRGTSLALKFIIEKARERKGRGISTKLKN
05gui SAIKKVTPLVEVKARR-IGGSTYQVPMEVRAFRGTNLALRWITKYARERAGKSMSMKLAN
06mai QAIRRVTPNIGVKTRRNKKGSTRKVPMEIGSKQGRALAIRWLLEASQKRPGRNMAFKLSS
07mar QAVRKVTPNVTVKARR-IDGSTYQVPLEIKSTQGKALAIRWLLGASRKRSGQNMAFKLSY
08mes QAVLNATPLVEVKARR-LGGSTYQVPREVKAERGTALALRWLLSSARQRPGRNMVAKLTN
09nep RAVRNATPTIEVKARR-MGGSIYQVPLEVKPERGTALALRWILLAARNRTGRDMVAKLSN
10nic QAIRGVTPDITVKARR-VGGSTHQVPIEIGSTQGKALAIRWLLAASRKRPGRNMAFKLSS
11odo RAIRNASPVVEVKARR-IGGSTYQVPVEVSGFRATNLSLRWIIQYSRQRVGRTMSIKLAN
12oen QAIRRVTPNMTVKARR-VSGSTHPVPIEIGSTQGRALAIRWLLGASRKRPGRNMAFKLSS
13ory QAIRRVTPNIGVKTRRNKKGSTRKVPIEIGSKQGRALAIRWLLEASQKRPGRNMAFKLSS
14pin QAIRRVTPNVTVKARR-VGGSTYRVPTEIRSTQGKVLAIRWLLGASRKRPGRNMNFKLSH
15por KAIRNITPLVEVKARR-VGGSTYQVPIEVRAYRGTNLALRWITRFSRERSGKSMSMKLAN
16syn KAIKNLTPLVEVKARR-VGGATYQVPMEVRPARGTALALRWLVHFSRARGGRTMESKLAN
01can ELLDASKNLGNSIRKKEDTHKMAEANRAFAHYRY---MVNDSISDMLTRLRNAICAQHKV
02chl ELLDAAKNSGLAVRKRDEIHKMADANKAFAKYRF---MVNDTISDMLTRIRNANLAKKTS
03cya ELIDAANETGNTIKKREEMHRMAEANKAFVHYRY---MVNDTIADMLTRIRNANLAKHKV
04eug EIIDASNNTGEAVKKKEEIHKTAEANKAFSNMKF--MTNIDVISDMLTRIRNSLLIKARK
05gui EIMDAANETGSSIRKREEIHRMAEANKAFAHYRF---VTNDTVSDMLTRVRNANLAKHQV
06mai ELVDAAKGSGGAIRKKEATHRMAEANRALAHFR----MGKDTIADLLTSIRNADMNKKGT
07mar ELIDAARDNGIAIRKKEETHKMAEANRAFAHFR----MGNDTIANMITSIRNANLGKIKT
08mes EIVDAANETGNAIRKREETHRMAEANKAFSHYRF---MVNDTIADMITRIRNANLITQKQ
09nep ELMDASNRIGNAVRKRDEMHRMAEANKAFAHIRV---MIQDTIADMLTRIRNANAMRIYT
10nic ELVDAAKGSGDAIRKKEETHRMAEANRAFAHFR----MGRDTIAEIITSIRNADMDRKRV
11odo EIIDTANDIGNTIKKKEETHKMQMPIKHLHIFVINY-MVTDTISDMLTRIRNANMIKHQI
12oen ELVDATKGRGGAHTQKGRAHRMAEANRAFAHFR----MGRDTIADIITSIRNVDMNRKGT
13ory ELVDAAKGGGGAIRKKEATHRMAEANRALAHFR----MGKDTIADLLTSIRNADMNKKGT
14pin ELMDAARGNGNAIRKKEETHRMAEANRAFAHFR----MGNDTITNLITSIRNADMVEKGT
15por EIMDAANETGNSIRKREETHRMAEANKAFAHYRY--MVVNDTVADMLTRIRNANLARHQI
16syn EIMDAANETGAAIKKREETHRMAEANKAFAHYRY--MASTDTISDMLTRIRNACAVRHST
01can VQVPLTNINKNILKVLQKEGYIKNFE-------ILFERKSGYLLVSLKYNSLNQ------
02chl VSLPKTKVHEKMCQILEQEGFIKTF--------SFSETNTNELIVDLKYQDFASFGNYGV
03cya ARVKATKITRCLANVLKEEGLIQNFE-------EIENNLQNELLISLKYKGKKR------
04eug VNVINTKLTVNIAEILKKEGFIDSFELADATCLTENGVIKKYITIFLKYKGPKQ------
05gui VQVPATKMTKSIAHVLLEEGFIESIE-------EVGLDINRQLLLSLKYKGRER------
06mai VRVVSTNITENIVKILLREGFIESVR-------KHQESNRYFLVSTLRHQRRKTRK--GI
07mar VQVPATNITRNIAKILFQEGFIDNFI-------DNKQNTKDILILNLKYQGKKK----KS
08mes VAVIASNTNKGIAQCLLKEGFIESIEY------NTNSSNNPELILSLKYQGKKR------
09nep VCMPMTSVAREIAVILETEGWID----------SWKEASVNSLILRLKYR-----G--AK
10nic VRIASTNITENIVQILLREGFIENVR-------KHREKNKYFLVLTLRHRRNRK----RP
11odo VQIPATKMSKAITNILKEEGFIEDYE-------IYMENSYQFLLISLKYKGKSR------
12oen VRIESTNMPKEIVKILLREGFIENVR-------KHQENKKSFLVLTLRHRRNRKGP--SP
13ory VRVVSTNITENIVKILLREGFIESVR-------KHQESNRYFLVSTLRHQKRKTRK--GI
14pin VRVTATNITKNIGRILLREGFIEDVR-------EHQEGQKYFLISTSKYRRRKK----RT
15por VQVPATKVTRNMALVLKEEGFVHNFE-------QMGEGIETHLMISLKYNGKNR------
16syn TQVPTTKMTLSIAKVLKSEGFIEDYS-------ETGEGINKMLVLTLKYKGKTR------
01can -DKPCLSVLKKISRPGLRMYVRTKKIPKVLGGTGIAIISTSKGVMTGSIARNLGIGGEIL
02chl G-KPCITNLKRISKPGLRIYTNSREIPKVLGGMGILILSTSKGLMTDRQARKLCLGGEIL
03cya --QPIITALKRISKPGLRVYANHKELPRVLGGLGIAILSTSSGIMTDQTARHKGCGGEVL
04eug --VSYITKIKRVSKPGLRTYSSYKRLQSVAGGVGLTVLSTSKGLMTDRLARSNKIGGEIL
05gui --EPVINALKRISRPGLRVYANRKELPRVLGGLGIAVISTSKGVLTDTKARTQGLGGEVL
06mai YRTR--TFLKRISRPGLRIYANYQGIPKVLGGMGIAILSTSRGIMTDREARLNRIGGEVL
07mar YIT----TLRRISKPGLRIYSNHKEIPKVLGGMGIVILSTSRGIMTDREARQKKIGGELL
08mes --KPYITALQRVSKSGLRVYTSYKDIPKVLGGIGIAILSTSQGILTDKQARMQKIGGEIL
09nep Q-QPILTGLRRVSRSGCRVYVSAKEVPKVLGGMGTAIISTSKGIMTDREARNHRLGGEVI
10nic YRN--ILNLKRISRPGLRIYSNYQRIPRILGGMGIVILSTSRGIMTDREARLEGIGGEIL
11odo --EPVICKMVRVSKPGLRVYSKSKKLPKVLDNLGIAIISTSKGVMTNLKAKELGIGGEVL
12oen SRTSLNLNLKRISRPGLRVYSNYQKIPRILGGMGIVILSTSRGIMTDREARLEGIGGEIL
13ory YRTR--TFLKRISRPGLRIYANYQGIPKVLGGMGIAILSTSRGIMTDREARLNRIGGEVL
14pin YMT----TSKRTSKPGLRIYSNYREIPKVLGGMGIVILSTSQGILTDREARQKKIGGEIL
15por --QPVITALKRISKPGLRVYANHKELPRVLGGLGIAIISTSQGVMTDRQARHDGLGGEIL
16syn --QPLINTLQRVSKPGLRVYSPSKKIPRVLGGIGIAIVSTSHGIMTDREARRQGIGGEIL
01can CYIW-------------------------MKKIKRDKIVGAGKISNYLLLIIMLGGGISF
02chl CSVW----------------------MTAQELSIRYEVPGARRFGNYIWGSLMCLGGLGF
03cya CYIW-------------------MNLKNNTDQIKRDLITGSRRLSNYWWAITIGLGSSGF
04eug FYIWMNLRDINNMTLSKNENIKAKQKQINLPKILRQEIKENNKIIKWFYNIVMLLGGIGF
05gui CYIW-----------------------MNT-KIRTDLILGSKRFSNYAWCFILMTGGIGF
06mai CYIW---------------------MNWRSEHIWIELLKGSRKRGNFFWACILFLGSLGF
07mar CYVW---------------------MNLQVDHIRVDFIIGSRRISNFCWAFILLFGALGF
08mes CYIW------------------MINFSTNSDLILRESVVGSRRISNYWWASVVLLGASGF
09nep CLIW--------------------MDTTN--LVRRDIVIGSRRVSNYWWASVLLLGGSSF
10nic CYIW---------------------MTWRSEHIWIELITGSRKISNFCWAFILFLGSLGF
11odo CYIW------------------------MQKEIRRDDIIGSRRFSNYFWAVFLCSGGISF
12oen CYIW---------------------MIWRSEHIWIELIVGSRKISNFCWAILLFLGSLGF
13ory CYIW---------------------MNWRSEHIWIELLKGSRKRGNFFWACILFLGSLGF
14pin CYVW---------------------MNRRSKWLWIEPITGSRKRSNFFWACILFLGSLGF
15por CYIW-------------------MKQVLPIHKVRKDVILGSRRFSNYWWASTIFIGALGF
16syn CYIW-----------------MGGQTLAESSQVLRQEVLGARRFSNFFWAGISTIGGVGF
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01can FIVGFLSYFKAFEHIALFSRFVNSDIRFIPQGITMIFYGTMAICLSIYIYFSIYYDIGAG
02chl LTIGISSYLD----FPILSLVKSSNIQFFPQGLVMCFYGVLGFLLGVYIWLLILWNLGEG
03cya ILAGISSYTK----INLLPFTDTTQFLFIPQGITMLLYGTIGFLLDIYLWLLILWNVGAG
04eug LIVGISSYIG----NNLIYFLDASEIIFFPQGITMCFYGTCGILFSINQISIILNGVGEG
05gui CLTGVGSYFN----LHTILFVKFSDINFIPQGIVMMFYGTIAILFSLFLMYSIFTDVGGG
06mai LAVGASSYLG----KNMISVLPSQQILFFPQGVVMSFYGIAGLFISSYLWCTILWNVGSG
07mar FFVGFSSYLQ----KDLIPFLSAEQILFIPQGIVMCFYGIAGLFISFYLWCTICWNVGSG
08mes LIVGISSYLQ----YDLVPFLSAKNIVFVPQGLVMCFYGSAGILLSIYLWLTIFWNVGEG
09nep LVVGLSSRLG----FDLVPFLPAGDIIFIPQGLVMCFYGLVGLVVSTYLWLTILWSVGGG
10nic LLVGTSSYLG----RNLISFFPPQQIIFFPQGLVMSFYGIAGLFISSYLWCTISWNVGSG
11odo LLAGISSYFK----INFLPFANPKELAFIPQGLVMSFYGTLSIALAIYILGTLFWDIGSG
12oen VLVGTSSYLG----KNLISLVSSQQIHFFPQGLVMSFYGIAGLFISSYMWCTISWNVGSG
13ory LAVGASSYLG----KNIISVLPSQQILFFPQGVVMSFYGIAGLFISAYLWCTILWNVGSG
14pin FLVGISSYFG----ENLIPLLSSQQILFVPQGIVMCFYGIAGLFISSYLWCTILFNVGSG
15por LLAGLSSYFQ----TDLLPFANSTELVFIPQGIVMTFYGSVGIFLSMFLWLTIIWNIGAG
16syn LLAGLSSYFG----KNLLIVSDTTGLQFIPQGVALLFYGVAGSTVAGYLWLTMALNVGSG
01can YNEFNLISKKVVVFRKGFPGKNRLIKFVLPIPHLKSVKVMARGG-INPKYEVFLYTKNLS
02chl FNEFNLETGYVRIFRWGFPGKNRRIDLQYPIQEIQSIRVEIQEG-INPKRIIYLKLRGNR
03cya YNEYNKKKGTVSIFRWGFPGTNRRIEVIYPIEQIQAIKLEIKQG-LNPRHSISLKIQEKN
04eug YNEFNKELNLMTIYRKGKQGKNSDINITYSLKDIEGIRIEIKNEYFNVKQNVFLRIKDKN
05gui YNKYDKEKKEIEIFRLGYNKKNKQMLLKYNFRDIKSIKIELKDD-INPKREIYLVTKNKN
06mai YDRFDRKEGIVCIFRWGFPGIKRRIFLQFLVRDIQSIRIQVKEG-LYPRRILYMEIRGQG
07mar YNKFDKQKGIFSIFRWGFPGKNRRIFIQFLIKDIQSIRMEVQEG-FLSRRVLYIKIKGQP
08mes YNEFDKVNGLVRIFRWGYPGKDRRINIVYDIKDIQAIRVEIKEG-INPRRVIYLKIKGTR
09nep YNEFNKQEGVMRIFRWGFPGRDRRIQLTCPLQDIEAIRVELQEG-MNPRRTIYVRLKGKR
10nic YDRFDRKEGIVCIFRWGFPGKNRRIFLRFLIKDIQSVRIEVKEG-ISARRVLYMDIRGQG
11odo YNEYNKVENLVKIVRKGFPGKNREILLTYPLTNIRAIGIKISEG-LNPKRSIYLCLKDER
12oen YDRFDRKEGIVCIFRWGFPGKNRRIFLRFRMKDIQSIRIEVKEG-IYARRVLYMEIKGQG
13ory YDRFDRKEGVVCIFRWGFPGIKRRVFLRFLMRDIQSIRIQVKEG-LFPRRILYMEIRGQG
14pin YNKFDKKKGIVCLFRWGFPGINRRIFPRFLMKDIQMIKMEIQEG-ISPRRVLYMEIKGRQ
15por YNEFNKNEGIVKIFRLGFPGKNRQICLKFNIKEIKSIKIDIKEG-LNPRREIYLCTKDKR
16syn YNEFNKKSGQVTIFRWGFPGKNRRIELINKIADVQAVKAEIKEG-VNPKRSLYLKVKQRR
01can RIPIGQVFKL----SKLEYQASEIATFLGLA-FEQYNL----------------------
02chl EIPLTRAGQP-LSIQQIETQAAELAKFLQVS-LEGI------------------------
03cya EIVITPIGYL-LPISVVEEQAANLASFLNIP-LDSNQ-----------------------
04eug DLPIIQLSNP-IKISDLEKQASEIASFLNVP-IKGY------------------------
05gui QIPLTRIGEP-LLLSDVENQAIELANFLNIP-IEGI------------------------
06mai VIPLTRTDEKFFTPREIEQKAAELAYFLRVP-IEVF------------------------
07mar DIPLSRIEEY-FTLREMEDKAAELARFLKVS-IEGI------------------------
08mes DMPLTRIGQP-LTLAEIEEQAARLARFLQVN-IEGI------------------------
09nep EVPLTRIGQP-LTLAEIEKQAAELAGFLQVS-LEGF------------------------
10nic SIPLTRTDEN-LTPREIEQKAAELAYFLRVP-IEVF------------------------
11odo QIPLTPVQQP-NSISNLEEEAAELAKFLDLK-LENL------------------------
12oen AIPLTRSDDN-LTLREIEQKAAELAYFLRVPHLKVFF-----------------------
13ory AIPLTRTDEKFFTPREIEQKAAELAYFLRIP-MEVF------------------------
14pin DIPLTRTGDN-VNLREIEQKAAESARFLRVS-IEGF------------------------
15por NIPLTRVGQP-LLLSEVEEQAAEIARFLDVV-LEGA------------------------
16syn DIPLTRAGQP-ISLSQLENQGAELARFLGVP-LEGL--MCFPQGTYFGSLLRERFNDNIC
01can -----------------------MSILLQFFIISIIFFSLILVILVPSQLSLQSGWQVSK
02chl -----------------------MLLIFQLALFAFIVVSFLLVVGVPVVLATPEGWAENK
03cya -----------------------MLIAFQGAVFALVLLSFVLIVAVPVALASPGEWERSQ
04eug --------------------MLLFTFTFQALVLALIIFSFILVLTLPVIFASPKGWENNK
05gui -----------------------MVTILQLLVSILILLSFALVVGVPVILVSPGEWERSK
06mai -----------------------MNIAFQLAVFALIATSSVLVIRGHLVFASPDGWSNNK
07mar -----------------------MTIAFQLAVFALIAISFLLVIGVPVVLASPEGWSSNK
08mes -----------------------MLAAFQLTVLALIATSFLMVIGVPVIFASPEGWVKSK
09nep -----------------------MTFIFQLALFALVALSFLLVVGVPVAFAAPEGWNVTK
10nic -----------------------MTLAFQLAVFALIATSLILLISVPVVFASPDGWSSNK
11odo --------------------------MITALVALLVFISLGLVITVPVALATPGEWEASK
12oen -----------------------MTIAFQLAVFALIATSSLLLISVPVVFASPEGWSSNK
13ory -----------------------MTIAFQLAVFALIVTSSVLVISVPLVFASPDGWSNNK
14pin -----------------------MTIAFQSAVFALIAISFLLVIGVPVALASPDGWSSSK
15por -----------------------MIIAIQLLVLLLITLSTILVVGVPVVLASPGQWEQSK
16syn PYQRLSRISAGDSLAQFIRRNSKMSIVFQIALAALVLFSFVMVVGVPVAYASPQNWDRSK
01can SRFIALFTIWASMILISGFISVFV----
02chl STVFSGIGIWFLLVFLVGILNSFVV---
03cya RLIYAGAALWTSLIIVIGVLDSVVANQA
04eug SRIWLACRFWFFLVFLIGILDGIFL---
05gui NLVYASAGLWFGLVIVTAAFNSFVI---
06mai NVVFSGTSLWIGLVFLVAILNSLIS---
07mar NVVFSGASLWIGLVFLVGILNSFIS---
08mes NFVFSGALLWISLVFAVGILNSFVV---
09nep GYVFQGVSAWFALVFTVGVLNSLVA---
10nic NVVFSGTSLWIGLVFLVGILNSLIS---
11odo STFTRAFQAWVGLVIVIAAADGISSAI-
12oen NVVFSGTSLWIGLVFLVGILNSLIS---
13ory NVVFSGTSLWIGLVFLVAILNSLIS---
14pin NVVFSGVSLWIGSVLFVGILNSFIS---
15por GLIYTGAGLWTGLVIVTSLVNSLVV---
16syn PLLYLGSGIWAILVIVVALLNFLVV---
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